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L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

The prototypical HPV18 L1 sequence has been called into question by Hofmand eBain. Virol 77:465-468, 1996, however
the authors of the latter paper have not made their 18L1 sequences available to the gene libraries or to this database.

L2 end for HPV34 <-

<- L2 end for most Supergroup A HPVs
most-likely MALWRPSDNKVYLPPP.PVSKVVSTDEYVTRTNIYYHAGSSRLLTVGHPYFSIKKS...NK..KTDVPKVSGY 67
MM e 0
HPV54
CP8061
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
HPV72LVX100 ....
HPV62
CP8304
CP6108
MM8
Xo6 0 - G-G------ T.-----L---R--Q---L--YG-----|------ YTVQVNG.A--..-ANI------ 69
HPV2a - NES------ Tl Ve Ay Y- -NL VAo 67
HPV27
HPV57
HPV26
HPV69
HPV51
1S039
MM4
HPV30 . 68
HPV53 --V---o-Seeee- T T--A--K--T-F----m--mmeee- YP-S--...G...-A-l----AF 66
HPV56 - T---Eomeee T.------A--S--K--S-F---------A-----Y-VT-D...-T..--N|----A- 67
HPV66 T.------A--T--K--S-F---------A-----Y-VS--...GT..--NI----A- 67
HPV18 ---Tom- .S-AR--N--D---P-S-F- ---N---RVPAGG.G-...-Q-|----A- 68
HPV45  --eeee-ST------ .S-AR-----D--S--S-F------------N---RVVPNGAG-...-QA-----A- 69
HPV39  --M--S--SM------ .S-A---N--D-----G---Y-- ----KVGMNG..GR..-Q-I----A- 68
HPV68ME180 -----S---M------ .S-A---N--D-----G---Y--T----------- KVPM-G..GR..-Q-I----A- 68
HPV70 - S .S-A---N--D-----G---Y ---m e KVPVNG..GR..-QEI----A- 68
HPV59 - S .S-A KVP-GG..-G..RQ------ A- 68
HPV7 -..-QLNE-Q------ T--ATl------- Q--SL------ T----1-----EL--P...-G..DVS------ H 66
HPV40 -..-QLNE-Q------ T--ATl------- Q--SL------ A---------EL--P...-G..DIS------ H 66
HPV43
HPV16 .
HPV35h -S---SNEAT-----V, S--mnmmmmmmmmmmmeomoeee A-----YA---QD.S-...-|A------ L 68
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV67
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13 .
PCPV1 -Lmmmmee- L-V---A-----|T--A-----K-F---S-----A--N---P-R-G...-...--|------ F 65
HPV34 -..——-TEA------ V.S------- E---memeee- Y---T---A-----YP--DT...-GKR-|A------ L 67
HPVB4 e 0
HPV73MMO e 0

65

67
68
P-P--S.T-...-A---AF 68
P-P--S..-N..-V-----AF 68

70

67

67

(@]
M
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L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely QYRVFRVRLPDPNKFGLPDTSLYNPDTQRLVWACVGVEVGRGQPLGVGLSGHPLLNKLDDTENSNIYAGNPGQ 140

MM7 e 0
HPV54 Q P----E T L APK-V-.A-A 137
CPBOBL oot 0

CgPV1

HPV32

HPV42 [ APT-G-G--T 140
HPV3 L % AH-DI-K 141
HPV28 Y AH-DI-- 141
HPV10 Y---E-------AH-P|-- 141
HPV29 Y---N AHAEN-- 141
HPV77 OO — Y---N-------AHADNSP 34

HPV6L e o SN, Wl ¢y (SN 0 v NN - 3 — T-----Y-R-—----TT.LLVAESS 142
HPVT2LVXL00 .ot 0

HPV62 0

CP8304 0

CP6108 0

MM8 0

X06 69

HPV2a - H-K AD--D------L V----YY-R------AH.TPD.TAD 138
HPV27 H-K AD--D------L V----YY-RQ-----AH.TLD.SAE 139
HPV57 - H-K AN--D------L [-=--YY--Q------H.NPD.AAD 139
HPV26 H P E I F HLATV-ADT 140
HPVBO oot 0

HPV51 Q PN------D----G F--Y------R-AN--AQ- 140
1S039

MM4

HPV30 141
HPV53 139
8=V ——— Nl=--QE------- [— A-----=-F-R-----S--LANN-VIE 140
8=V - ——— P-F----QE L A-----=-F-R-----V--LAGN-VIE 140
HPV18 Q |---E Al FY S-HAATS-VSE 141
HPV45 e Y NS— Lo R S— (Y — [-=----FY-----—-SAHAATAVIT- 142
HPV39 e Teeee=-Sl--A----E |-=---Y-RQ------P.FSSTTNK 140
HPV68ME180  ------ |S-------S--EST I Y-R PFSSNKNPK 141
HPV70 S P [---I AV VA = HFSSAVST- 141
HPV59 e [ C— NTV-D-NS [ % HVASAVDTK 141
8 (=Y A ———— (ST X ] —— |----YF--DE-V---SV-GTV--- 139
HPV4A0 —eeeemeeees I X — V----YF--DE-V---SA-GTG--- 139
HPV43 0

HPV16 ASA--A-A-V 141
HPV35h K F----F-D-AS------T [ K-V--S-T 141
HPV31 F--F---E L : F R---G--T 142
HPV52 e IK F---F--E T-L- [ Foom-T--Ke=-K--l 144
HPV33 F--F Ll : F----TG-K-P-Q--A 142
HPV58 F----F Ll V----Y---F----T--R-PAQ--S 142
HPVB7 oo 0

=)= R — ANF-D-N L T GPKV--GQ-A 139
HPVED - (VS N - Wy y N AVASR SR VARV A ¢ - c s 137
HPVIL - K-V--e=---A---S--FD-T T-L v Y--V--GG-G---- 138
HPV44 KMV------A--==-|-D-T I-L I V---AS--AG--- 138
HPV55 SR 8 VSN N— X I-L [ V---AS--AS--- 138
HPV13 F--K-V=rmme-Ace-| FDS TS T-L I Y--V--AS--An--- 138
PCPV1 -F=-KIV---=---A----IFDSTS I-L [ F--V---AS--V---- 138
HPV34 e [— [ N q Y \— -T--N-FM---E----AAK-I-GNIA 140
HPV64 0

HPV73MM9 0

I1-L1-3
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L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely DNRDNVSMDYKQTQLCIVGCKPPIGEHWGKGTPCKNTSVAAGDCPPLELINSVIQDGDMVDTGFGAMDFAALQ

MM7 et 0
HPV54 S L--T-----A--NL-TPNTL V--Y l-KT-- 210
CPBOBL oo 0

CgPV1

HPV32

HPV42

HPV3

HPV28

HPV10

HPV29

HPV77

HPV61

HPVTZ2LVX100 oo eeeee e esee e ee e eeseeeeesee e eese 0

HPV62 0

CP8304 0

CP6108 0

MM8 0

X06 69

HPV2a SN =N NN I U S N 1 S— QFT-TT-E----E-mL—T-- 210
HPV27 BN =S N i [N - SO - Sy ¥ 1 Sp— QFT--T-E--e-Eemecl=-T-- 211
HPV57 N = I— [ — S---T-SGS-.-V-r---QF T-TT-E----E el oo 211
HPV26 - V-N-omeeele-TooLomeool=-|----QTQR S-1-E----1 T 213
HPV69 0

HPV51 [ 213
1S039 0

MM4 0

HPV30 KT 214
HPV53 -SeeeVPeceeec |- AcAc---T---A-RS-PTT P-E LN-K-- 212
HPV56 S VA ¢ SR, .\ V R AV Wy o S U, = 0 S E— KV-- 213
HPV66 213
HPV18 214
HPV45 VemeVomemeee Lo VAo AcoL--PAQLQP-------K-T|-Er-rmeeY--ST-- 215
HPV39 S V— [ERV N— KA--PNN-ST-------- V-TP-E--elom-Y--e-G-—- 213
HPV6S8ME180  -S----V-rmmemee- |--V-A----A--KS--PSN-QP------- V-TP-weeelo-Yoo-ST-- 214
HPV70 S VA— [=-V-AM----A--KA--S-Q..Q-------- V-TA-E--olmY-—-RT-- 212
HPV59 iy N VARS8 V2 VU, [y - Xy XV o S y o c— YKL= 214
HPV7 S = N— Teee-Y=-M----NASK-SP---V---K SE--E------A---m-m- S 212
HPV40 S = N— ML--T----Y =-e--NASR-TLe---Voo-K TE-emmemmemmenmenee S 212
HPV43 0

HPV16 T o] S— [ — S--T-VA-NP T TT- 214
HPV35h —ECI LI-R [NV Vo 7 S I, 1 ——— TT- 214
HPV31 o] S— [ I— S--S-NAITP K T 215
HPV52 —ECL L [VH N V[N e S — C—NT-- 217
HPV33 S ] o] I— LL--e-Tommm=-VA-T-AA.P-N--emmeoev y P cH— C--KT- 214
HPV58 T o] I— RS (U V790 N R NNy (S S Y~ S— C-—--GT-- 214
HPV67 0

RhPV1 —EC (TSRS N o e . Ny S,y A—— YN 210
HPV6b V-G M---A--L------KQ-T--P-Q T N-D-- 210
HPV11 —V--G M---A--L Q-S-—-ON T N-D-- 211
HPV44 —V--A Le--A--L------KQ-N-V--KD T--E N--E- 211
HPV55 —V--A L---A--L------K--N-G--NS T-E N-E- 211
HPV13 SR VA, W— L---A--L-----Q-KQ-TGVN-QP S N-E- 211
PCPV1 R VA N— . J— Q-SGV--QD VT Q- 211
HPV34 RN o]V BV A— Leoe-Too-GTQN. .- B KT Tomm e |-V eKooe 211
HPV64 0

HPV73MM9 0

II-L1-4
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L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely ANKSDVPLDICQSTCKYPDYLKMAADPYGDSMFFYLRREQMFARHFFNRAGTVGETVPDDLYIKGSGGR...A 283

Y Y 22O 0

HPV54 TS--E----VAT-I EA---L V--ML----M--P--N-----K-S-..... 278
CPBOBL oo 0

CgPV1 68

HPV32 TS-AE----MN-IS------- S-EA--N---F-mee-VorLemee-L--P—-E-M---A-N-ASGRN 284
HPV42 SS-AE----VN-IT S-EA------Freer-Vo-L---Al--P---E--T-AANNASGRH 284
HPV3 S T G--E K--L-----L--~-MA-D----A-----DSQSGGRD 286
HPV28 G-—E K--L VA-D-I-ET---Q-NGR.D 284
HPV10 [I— G--E L SA--DAI-TFIL-SN--G..R 283
HPV29 v G FoemeL V--DKI--S--L--NN--..E 284
HPV77 F [I—c FeeeeL D--DKI-ES--L---S-..E 177
HPV61 S O o NN O SO o RN o S Q-VM--AL--SY-L--ANDK...- 285
HPV72LVX100 <...coooeeoeeeeeeeeeeee oo eeeeseeee e ene s 0

HPV62 0

CP8304 0

CP6108 0

MM8 0

X06 69

HPV2a s N E SeeeeeeTooee-LG-KM-D-I--E--—-STSVP.... 279
HPV27 SR TNV E SemenecT KM-D-I--E-—-STTIS... 280
HPV57 s TNI Seeee-Tooe-G-SM-DAL--E--V-S-TVQ.... 280
HPV26 Tereel-SemmmemaneeGoeToNeeeeForemLomo-Y-K=-A--DAI-TT-——-AESGR..E 284
HPV69

HPV51 284
1S039

MM4

HPV30 284
HPV53 [Soy— VA (TN NN VA [, S VI-El-N-----N--.D 282
HPV56 [SISI ) Y — Se-A-e-WeneoeLoe- YooK oo |-AE--L--N--...E 283
HPV66 [T Y L — Se-A----WenoemeLooeYoeo-N--Al-T-=-W--GN--...D 283
HPV18 DT-CE |------Q-S Co-o-Loeo-Wee-M-D--QS--—--T-MP...- 284
HPV45 DT-CE |-----Q-S C--m-Lo---W----VM-D---T---—-TSANM.RE 287
HPV39 ET--E l--eee-Q-S-Vereen-CrmmeeLo--W-G-M--DAI-AQ----TDI-...- 283
HPV68ME180 ET--E VeroeeQ-Se-Vememe-CrmemoLoome-Wo-G-M--D-|-TE----TDI-..D 284
HPV70 C--K--L-----W--G-M--D-I-SE-----TDI-..E 282
HPV59 C----Vee-W--S--M-DQL-ES--—-TDI-...- 284
HPV7 N S Y A— T-DS--N----T--SN-...- 282
HPV40 F 282
HPV43

HPV16 284
HPV35h e S E— VSE----ML V--L YN— 282
HPV31 D) NS N — VAN | J—— VAN - S ) [— ST.- 285
HPV52 SRS TV SR X =] SN [ S, v A— L-DP--G---Q--NSGN.T- 289
HPV33 I---G TSE----L--FemeeV L--A TT..- 284
HPV58 --N ] ST Y KL--A NT..- 284
TN =7 2 0

RhPV1 [---T-V Sa— VARV N 1- S— SN..V 280
HPV6D Teoeemel--GT Q RL--F--K E--P---T-l---N-.T 280
HPV11 g p— ] | VAN—G W— S S — P---LV--GNN-..S 281
HPV44 P A Q RL-----K D-SQ--V--SASKN.... 280
HPV55 [ J— y - N— o J— T — DI-Q--VF--ATKS... 280
HPV13 SP— y p— o — I S— S---QI-AE--V---NT..... 279
PCPV1 [CR— g N—— o S—— ST S—— QI-E-LV-TTS-.- 281
HPV34 --SNTl------G WorlenenmVo-L DAl----M---T-NT..- 281
HPV64 0

HPV73MM9 0

II-L1-5
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L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely TPGSSVYSPTPSGSMVTSEAQLFNKPYWLQRAQGHNNGICWGNQLFVTVVDTTRSTNMTLCA.ATTSS..ST.

MM7
HPV54
CP8061
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108
MM8
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV69
HPV51
1S039
MM4
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV43
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV67
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34
HPV64
HPV73MM9

............................... F-E I-1S-.-A-QA..NE. 38
NLD--I-AA Y-l Q V-L L---TASTQ..DS. 347
.................................................... S----Sl--.TK-VE..-. 38
......................................................................... 68
NLA--I-Y D--I Q V-L V--.TV-TE..D-. 353
NL---1-Y D Q L TA-G..D-. 353
Kl--A--C T R A V.S-ET-.A-. 355
VI--A IS R A V.S-D--.A-. 353
DV--A R A C--VPSEA-PA.T-. 354
Al [ Q A--V-L S---T-E-QPLT-. 355
S| E— (S W T g 216
A---YI S-DS F-E L-I-T.--SPPV.-E. 355
............................... F-E V-I-T.—-A--V.-E. 39
F-E F-I-T.-S-AA..AE. 38
[ — F-I-T.--SAA..AE. 38
L-I--.-SQ-A..TE. 38
~F-IS-.~-NTE..-E. 38
69
—-H--TS-----5--Q R M---RV-L VS--.TEA-D..TN. 348
[N S U g W— [ S— [ T —— VS---.-EV-DN.TN. 350
SV /SN S S o M. [ S— T — VS--TV-TE..TN. 349
c L-ISTLSAA-A.~-P 355
c L-ISTVSAQ-AS.A-. 40
H N----I-C L-IST.--AAVS.P-. 354
N--I-C L-IST.-A-P-VAQ-. 40
N----I-C L-IST.-V-Q-VAQ-. 40
v N---IS-.T-QTL..--. 353
N N-----S-.T-Q-M..--. 351
IST.—-EQL..-K. 352
V. IN-.-KSTL..TK. 352
HK------V/=-H P--L---.S-Q-PV.PGQ 355
HK H L---.S-QNPVP--. 358
HK H----L F--ST.SIE--IP--. 354
S-S-Y--A-S------S-DS HK H----L F--ST.T-E-AV.PNI 355
R--TH----S------S-DS HK H--I F--S-.C-ETAIPAV. 353
N---YL---S--=-V/---DS-wnmeneee 7 S S P— LSV--.S—IPNV 355
SIAG-I-YS-----L---DS-l----L-I-K F L--—--Q-PT.P-P 353
PIAG-I-YS+----L---DS-l----L-I-K F L----Q-PT.P-P 353
F L----.S-DPTVP--. 40
I Se--IST-E.T-. 354
LP-TS-F D--I S SV-S.-VS--D.--. 352
-LAN-T-F D--l-----M SV--.-IAN-D.T-. 355
VQ--AFF S EVKKE. .- 358
(5] [o .\ = — S vV T.QV--D. .. 353
VIQ--AFF---—|----S T.EV-KE..G-. 353
............................... : YS.EGK-E..A-. 38
KLA-H-FY D K V-L S-ATV.T-P 351
SV---I-VN----L-S K SV-T-..-. 349
SVA--I-VH--—-L-S K H .SVSK-..A-. 350
VPNAI-FN-----L-S--T-----F---K |--.--Q-PP--. 351
~VPNAI-FN-----L-S--T-----F |--.--Q-PST-. 351
LSN-I-YN----L-S K H V--.---LSD-. 349
-VS-TI-FN----L-S HK T V--.S----PSA- 352
S-S-C-FY S-D--1 Ko-Qenmen-HooeoL FSV-V.G-Q-TS.T-A 352
......................................... H---L---Y------FSV-V.G-Q-TS.TNP 40
H----L FSV-V.G-QA-SST-T 41

II-L1-6
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L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

most-likely .YKASNFKEYLRHVEEYDLQFIFQLCKITLTAEVMAYIHTMNPTILEDWNFGLTPPPSASLEDTYRFVQSQAI 424

MM7 TeeeeenTeeeeeVeLoeme-He-Pelo-L-So-EHL-DE----VL----T--D-—-YL--R-- 110
HPV54 .FNN-D-R--| T-e-D---G I--ATS 419
CP8061 o= S-Memeee G FesmemenesV-Nooe oo L-R-DA-L-eoe- W Lo T---GomeenLomoe 110
COPVL oo 68
HPV32 ST Y- (S VAN S , B W VA VY. N ¢ S — 425
HPV42 ~T-A AV Ver-Se-Nee-N-r-E--V-VA---GT--S--Y-E-- 425
HPV3 ¥ S AV N N U N U [ S LT-S- 427
HPV28 T RN - VAR =T N V[ J— [ J— IS-S—- 425
HPV10 ~LS-S- 426
HPV29 . wVemePeleLoer-SAL e Loe TomemeenT-See 427
HPV77
HPV61 N 0 N N S - N V. I SEVAVAE, jS— L-R- 427
HPV72LVX100 .-T----Res--To-ForcemmeceesHo-Pelo-L-N--KAL-D-----VV/--=-T--D---L-R-- 111
HPV62 ~T-T--R-F---T--Fr-enenee-Q--P-l---L-N--KDL-D-----VL----T--DE--HYFE-R-- 110
CP8304 . F-T Q--P-l---L-N--KAL-D----VL---T--D----L--R-- 110
CP6108 -SSTR---wne-TrmememrmemeasHo-P-|-S-L-D--D-L-DE----V|----T--D----LT-R-- 110
MM8 ~PT-- ---VR--P---S-L---DSL-DE----VV----T--D---YL--R-- 110
XOB e e 69
HPV2a - M P-l--<-N-D-QLo----\/P=-rmemeQuem-Y Looen 420
HPV27 - M P-l-----N-D-QLo+----V/P-creemeQurn-Y Lomenv 422
HPV57 SR VAN V N — P-l--=--N-DARL-------V/P------Q---Y L----- 421
HPV26 F-P-DY-QFI--G-—-E TD------L--AS L--T-—---A—IKNS-T 427
HPV69 =N 5 ] = N c O — ™ 112
HPV51 FTP---Q---G--E--- - 426
1S039 FTPT---Q-1--G---E---- 112
MM4 = =Y N o W T T — § G, (S g SN A--KNA-T 112
HPV30 NS-QI-Q-V-rme-EoeVoren- S-S TemeLo--S-L -G |-S--AAT-—-K--Y-K-L-- 425
HPV53 NSKQI-Q-V--A-r-E---Verre-§-Sememmeloon-SeLomene|--S--VAT--K--Y-K-A-- 423
HPV56 ~-D-RKINQ E---V Seere-L-N--ANL-----|--S=-VAT---K--Y-R-T-- 424
HPV66 -D-REINQ E---V. L-N--N-L-D---I--S--VAT-—-K--YIK-T-- 424
HPV18 -D-TK--Q-S--- VT VA V- 427
HPV45 -DPTK--Q-S-- S S S--S--8S--Nm-V/P---TT--Vmemenn V-V 430
HPV39 IS S—— TV---TD--S------SS--DN---AVA------Vor-YL-A- 426
HPV68ME180  .-DPNK----|--smrmememenna T--STD--Sreree-Ar-Demm-V AoV YA 427
HPV70 ~SPTK----T T--D A--DN--I-V. Vo--YL--A- 425
HPV59 = ST U T--S--N--T Vere TV AV 427
HPV7 o VA N ¢ Vor-No--T---A-DSSL-D----KIG--A--T----LTNK-- 425
HPV40 N[\ — [ AV NS, S\ [N ¢ N_— LTNK-- 425
HPV43 ) N7 — [N S S [ ;- . — LSNK-- 112
HPV16 ~NT G D--T---S--S Q--GGT T 426
HPV35h ~ND G (D S - S—— GT-—Y-T-V 424
HPV31 F-S G--F S-DI-T---S-Anmememenes § g T T 427
HPV52 ~NE G--F [y S o7 N o MN——— T-T- 430
HPV33 [~ VSN VARSI, AY.NU , MU MU— Q--Teee 425
HPV58 N v VA—— [ g 7 N o S— Q---T-m- 425
HPV67 -S---N--Q--rmem-DireerQumrmer-GN-Qoeoe-Toe 110
RhPV1 ~NNES---------- S AVARN} SR 7Y S—— Q---G--Q--—T-A- 423
HPV6b ~TN-DY---M S-S sV (SIS ey p - 421
HPV11 ~TN-DY---M--F S-S SV Se--NG T -memv 422
HPV44 ~TSEQY-Q-M-----F---M---Semrmemenee L----AG-+-Q----S--NG T---K--Y--r-o 423
HPV55 -NSTEY-Q-M-----F---M=---Gmemmememee Lo-e-Gor- Qe S---NG T---K-Ynoeme 423
HPV13 ~~TEY-Q-M--nmeFormenmees y G - E— (ST \c} p—— 421
PCPV1 O Vo Y S N S— AV N - \ c’y g 424
HPV34 P-AN------ AcmemeVemenNe-TD--T- S-S S S --Qrmrmemenv GT-E-—Y-T-—- 425
HPV64 P-ANT A-mn-E-V. TD--T--S-8SS---Q-nnrmrmrmv GT--E---Y-T-- 113
HPV73MM9  -AN-----me- YN N/ N Sy S S S SS— GT-E-—Y-T-H- 113
I-L1-7

AUG 96



L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

Start of bipartite NLS region for HPV16 ->

most-likely TCQKD.APPKEKEDPYAKLKFWEVDLKEKFSADLDQFPLGRKFLLQAGVRA...RPTVSV.RKRPASSSSSSS

MM7
HPV54
CP8061
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61

HPV72LVX100

HPV62
CP8304
CP6108
MM8
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV69
HPV51
1S039
MM4
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV43
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
HPV67
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34
HPV64
HPV73MM9

=GP SA-AP-K+--DG-V-r-e=-D-L-Toe--Y ==X oo 151
NS ] NP N 3 = iy R - B S L--..--RLRP.V--A-P--KGT 488
w=NSP=-A-K-e-D-TrmemeeeRe=L B X oo 151
68
wLo-..~-KLTAV--T--—-QK-- 493
R--AK. VT TP--K---SDFW---N-S oo Toemmmemmemencen L--..--KL-.G--K-TAK-V- 493
----- ~-T--Q--r--N--D----DR--L--G-r------M-L--GT...-SSI--.--S-TTT-RTA 495

493
494

495
494
485
480
weP To--TPT---TMT--D---8-S--M-nermememcncn R-AT.....--.-—-A-ATAAAPT 486
RN, ==-V/P=---F Q-F--Dr-eneeev [N M--—IQR...-KLG..T--L--T-—T 494
w-R-.=-AQP----FSemen-Dsmrmenefomen 2 152
Seeen T--QA-P--L--Y---D--s-Re-Loee-Acemee-V=-QR...K-RPG. LA 493
152
152
M-L---T..K-STTT.K-S-P-—T-T 493
----- .Q--P--Q--LS-Y-----N-QNS-----rmemeee-M-V---T. K-P--S K--S--TT-T-A 491
-RE.Q--T--Q--L--Y+--D-N-QDS--T---rmrmemnv M-L-T-S..K-A-ATSK--S-PT-T-TP 493
-RE.Q--A--Q--L--Y-----N-QDS---rmemmemen M-L-P-PPRPKAS--A.S--R-APT-—- 495
weene A-A-NK--D----N-rmemen Lo-Y-reeVeroL-R.. K--IGP.--S-P-ATT-- 495
----- TT-P--Qe--Deoee-Toreen-SemeY oemeneVore LR, -—-IGP-A-T-TA- 498
----- ~-AP--K---DG---N---ResmcL E-mrmemememe-R=-R | GP <o-A-T-- 494
----- ~-APT-K---DG-N--N-N------SE R..~-IGP.-—TATTA-T 495
Acne - TP--K=--DD----Nesomees g S V-A-R...--IGP.-----AK---- 493
----- TA-PV-Q---Dr-r-Prmee-RemermememeeecacL-A-P K-IGP.~-A-PAPT-TP 495
N - SN h VSIS iy SN S o M M---L-T...G-KFKS.<----PT----- 493
A--R-.--=-VR---K-Y---D-N-T-R--SQ ...G-RFKS ----Pmene- 493
A-=-N.<--Re-K-Y To-DIN-To-=- QT ==X oo 152
PN YN NI VE SN \ B —— LK-..K-KFTL.G—-K-TPTT--T 494
----P.SA--P-D--LKNYT LK-..~-NFRL.G--A-PA-T-KK 492
S Jo N 7 ) VSN \ S —— Y--..-KFKA.G--S-P-A-TTT 495
«--N.T---G----LKDYM LQ....ARPK..L----APRT- 495
TV LG-YT LK....AKPK..L--A-PT-TRT- 490
T, LN-YT----N S-LK....AKPR..L-S-PTTRAP- 490
e TS TA---LK-Y Sec|N-emmmemeee 2 S 150
—--P. L--YT M--...-~-LRA.P--T---T- 491
<< T-E---P---KN-S---N------SE-=-Y wememenee S-Y-G...-SSIRTGV-—-V-KA-AA 490
«e-P T-E---Q---KDMS-+--N------SE-wnemmmemeas S-Y-G..-TSARTGI---V-KP-TA 491
=P P-E-A-Q-----Srme-Roe-SE Y mememmee T--Q-..-SS-R-G---—-AAT-- 492
we-P P-E-A-Q-----Srerme-Ree- SE oY emmemees T--Q-...-SS-R-G-----AAT--- 492
we-P. T-D--Q--+-G-S---N-r-r-SE---Yormernen-T--QS....-SPIR-G---A--T-TATP 490
«eP T-D--Q--+-G-See--Neme-SE oY mmemees T--QT..TSFARAGT--A-T--TP 493
w-RP.Q----T---G-MT-mememmemeee [ — L-M--..-RLQA.S--S-P---TA 493
-RP.Q---Srerme-MTememmemenens E--F-X... 153
S--RP.Q---T--rmem-Sm-Drmrmenen E---Y---X 153

II-L1-8
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492



NLS for HPV16

-> <-

<- End bipartite NLS region for HPV16
most-likely SAA...KRKKTK...KA1
MM7
HPV54 AR....--A---...R$
CP8061 ..
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
HPV72LVX100 ......ccccooueee.
HPV62
CP8304 .
CP6108 s
MM8
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV69
HPV51
1S039
MM4
HPV30 PS-...--RR.....$.
HPV53 PS...SKR-R.....K$
HPV56 A....-—RR....$.
HPV66 -P-...—-R....$.
HPV18 KP-...--VRVRA..RK$
HPV45 T-SRPA--VRIRS..-K$
HPV39 ATK..H---RVS....K$
HPV68ME180 -KH...---RVS....K$
HPV70 ASK..H---RVS...K$
HPV59 -P....--V-RRKSSRK$
HPV7 GSVT.P------ ...R$
HPV40 KPVT.P------ ....R$
HPV43
HPV16 -TT.A----R-....L$
HPV35h -ST...~-R-V-...S$
HPV31 P-... - ....K$
HPV52 TK....-K-VK.....R$
HPV33 -m-V-L KS
HPV58
HPV67
RhPV1
HPV6b
HPV11 PKR...--T---...K$
HPV44 KQ....--SRK.....K$
HPV55 -KP...--SRK.....K$
HPV13 TTR...-KA-R.....K$
PCPV1 TTR...--V-R....K$
HPV34 PKK...--A-R.....1$
HPV64
HPV73MM9 ..

I1-L1-9
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L1 SuperGroup A Markov Protein Alignment

503
151
497
151

68
503
502
504
502
503
503
216
505
151
150
151
151
151

69
494
485
494
503
152
504
152
152
501
499
499
503
507
513
505
505
504
508
505
505
152
505
502
504
503
499
498
150
500
500
501
500
501
499
502
502
153
153



L1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

<- L2 end for HPV12, 15, 17, 9, 49
<- L2 end for HPV25, 14d, 5
<- L2 end for HPV4, 65

most-likely MAVWLPASGKVYLPPSTPVARVQSTDEYVQRTNIYYHAYSDRLLTVGHPYFDVYDVD.GSKIEVPKVSGNQHR

HPV19 —-QA VN 72

HPV25 QA N--N-Q.---LQl-------- 72

HPV20 —-QA NI--1Q.-T--Kememmemene 72

HPV21 QA N----N.SA--K-wmememen 72

HPV14d QA NI---Q.SA--K-rmrmemenv 72

HPV5 --HS-N : F 72

HPV36 ---HS-N [ F 72

HPV47 —--HS-N [ NT 72

HPV12 —--QA-H [ NT VIS 8 [E— 72

HPV8 —-QS-T [ NT N--NNN.-DTLQ--------- 72

HPV24 B —— S [N N[N V] ——— 72

HPV15 ) I o N |- S Y/ SNV B— SIS V] N—— Y- 72

HPV17 TL--TT-ee--TP E---F---M FY--RST-.-LR--- 72

HPV37 i [ SN |- N D--E---VF---Memmememen- Y--RSS-.-L-- 72

HPV9 -SL A [ Y--RSG-.-QR----n-nmn- Y- 72

HPV22 TLew-Temelee-TP-wee-Neoe-E--Deoeo-| RSS-.-A F 72

HPV23 TLewmemeel--TP [ N RSP-.----D--nnnen F- 72

HPV38 i | S N | [ N, S RSQ-.-Q---enmmeee Y- 72

HPV49 TSL----T J---D-----N R-TADN---L---m-- Y- 73

HPV4 -88--STT-e---AQ----L E---ITG-SL-F--GTE-------- P-K--QEPH-VL------S-F- 73
HPV65 --S--S-Kmemea-AQ---m-LE---I TG-SL-F--GTE---rmennv P-K--QDQH-VL------S-Y- 73

HPV48 YNV, - N—— A----L R=-=---E-DV-FYTSTE--I--N----EN... RDT-T-----A--Y- 70

HPV50 B I—— L------KE-DV-F--R-E---l----Y-|E-...-GD-K-----A--Y- 70

HPV60 L--QTA-QLe-Kemme-Loemmem-P=-LVF-TG T--M-l=---=-1|-SG .SNN-T---C----F- 72
most-likely VFRLKLPDPNRFALADMSVYNPDKERLVWACRGLEIGRGQPLGVGSTGHPLFNKVGDTENPNSYQGT...STD
HPV19 e v Kemoome 142

HPV25 : v KAS..-- 142

HPV20 e VA K-N..—- 142

HPV21 : v S—-KTQP.N--- 144

HPV14d [ Vv RQQAN-- 144

HPVVS20 -Seemenl-Smemnene-N---G-T-Ko-.. TK- 34
HPV5 P Re---Y-e-K---S-A-ITF..-K- 142

HPV36 s LK---S-—IKS..-K- 142

HPV47 YerrKee-Se-ITNL.-K- 142

HPV12 R s Y-IK---S-N-ATG...-K- 142

HPV8 s YooK G TTe o 142

HPV24 e S T VA ) oI N-----V-RTQA.S--- 144

HPVWS7S y pop— N-A---LA-RAQA.F--- 36
HPV15 A--VTF E v TS K----NSN---N..--- 142

HPVVS102 SR VI, /. N— R----NSG--D-...-—- 34
HPV17 A--VT--K E A T LR---NS---G....-- 142

HPV37 A--VR----K E A T LR--~-NSN---G..-R- 142

HPV9 A--IS : TS R----SSN---..TM- 142

HPVVS92 [ST— y poR— R---SGN--AV...-Q- 34
HPV22 A--VTF----K---G--TIHD-ERY------Kormemmrmemeev y p— LH-—-TER-EG..TS- 142

HPV23 PNV § S | » S N — LR-A-SSER-EG..TV- 142

HPVVS73 X-LR-S--SAERLEG...TS- 18
HPVWVS42 [ S LR-A--SSER--DT..AA- 35
HPV38 STV, D S o SV S y P R----SSN--N-..-- 142

HPV49 AL V--NI---E T K----A-N-IV-.-K- 143

HPV76 LSS N K--=-A-N-IV-...-K- 34
HPV75 (SE— K----S-N-ITM...-K- 34
HPV4 S I-NGF-DS-H-----KL--l--s-Goel-Tome-YooForen-G-KKQ..-D- 143

HPV65 S VA— I-NGF-DS-H-----RL--|--=-G |- T----Y--F--S----G-RKQ..-D- 143

HPV48 SN © SN S VG S S VAR VS ¢ L-l----SF-L-EQ.TK- 141

HPV50 - CEmem- Koo =TT L8 T-w-KL V- |- V-G oo ~SF-L-PQ.EK- 141

HPV60 -M--LF----K--MI-RA-F--ER-----RLE-----G--|- TS------Y----AA-PLKQNNGD- 145

[I-L1-10
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142



L1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

most-likely DRQNTSFDPKQVQMFIIGCTPCIGEHWDKAPPCA.DANNQQGLCPPIELKNTVIEDGDMADIGFGNINFKTLQ 214

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPVVS200
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPVVS207
HPV50
HPV60
HPVVS19
HPVVS201
HPVVS202
HPVVS203
HPVVS204
HPVVS205
HPVVS206

SR VRN Y — L---. EQDIP--S--mec]-Smememenca Y-L—A- 214
SRR/ Sy NSRS [N Y - SN N SN, VA Gty N 4
SR VAR U W - W |V/ 2T N| X S S— Y. Wo S— Y-L—A- 214
woeeVememeLmemeeAceLomemencfe TD-PPP-Secoec|-SA-Qmeme-YoL-A- 216
---------- Le-e-e-A=-M-=---R-L--V. EDKPPP-S-r-eremememecemeY oL A 216
[S— A-VYN-I. .-=-SmeemrV--Y-QGmmrmn-Y--L--A- 105
N, B B V--- ENDQ-T Y-Q M--A- 214
SN, BN Y |--E.KERQDNR-------- g p - N-- 214
S, B BV E--G.EQ..-T Y-Q A 212
----------- l+-=-Vmen-Vene-E--L--G.--PAEN-V F M 214
J-=--V. E--I--E-Q.. M 213

J<-enme-Aceme--EV-ER--.GD--DA-R----K-V-S--Q-------Y--L--R-—- 216
[J—) VGER--.G--EN-R----K-V-S--Q-------Y--L--R--- 108

/S A .
215
107
215
215
215
107
214
214
90
107
214
SN O — M--Y--A-K--DA--..G-K---L--|-S--Q-rrleeee-N-=-S 214
N 5 SO—— Y N— A-K--DA-R..GV-K=--L--Vormmemees Y — N--S 105
N ——— Y N— A-K--DA-K..GD-K+--L--V-ormemoav AVA— N--S 105
[V VA, — Y. N— E--P.SPAP---D------V-SY-Q---C----AF-—-A-- 215
N--DV-Loen-Tomememmen Y N— E--.SPVP-P-D-----V--Y-----C--—-AF-—-A- 215
E---V-M----S-IL-V--A-AT--Y--L-K--N.-L..EN-AA---Q-V----Q----G---—-AA--PK-M 211
L--E-G----AA--AK-M
E---L-l---T-LL-V--K-AV--Y--L-E--D.KNSLNN-K----Q-V-SY-Q----G----—-A--PK-- 213
N-MDV-M----M-L--V--K-AT----I-K--. -PAPAK-S---K-TQSI-Q--E-C-T---A—l-- 216
MQ----C-----AC--RAF-
L-----G-----HA--SR--
-A=-S----AV--S-FS
M---E-G-----AF---A--
M---E-S-T---AM--DN-C
-Q----C----AA-—--A--
L---E-G---AA----—-

-L1-11
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20

20

20
20
20
20
20
20
20



L1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

most-likely QNRSDVSLDIVNETCKYPDFLKMQNDVYGDSCFFYARREQCYARHFFVRGGKVGDAIPD.AQIDEGSMKNNYY

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPVVS200
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPVVS207
HPV50
HPV60
HPVVS19
HPVVS201
HPVVS202
HPVVS203
HPVVS204
HPVVS205
HPVVS206

T--D--A.G T 286

—A T--D--A.G AF- 286

E--A y P S\ c — AF- 286

T--D--A.G A- 288

E [ T--D--A--V--L-V-- 288
----------- D-l------R A P--D--G.--—-A-H-E- 177
DS l---A T--D--R.---N-TY-QF- 286
ES A T--D---R-N-TF-QFF 286
HS A T--D--G.~-VGN-N---QF- 284

A T--D-----D-N--Q-- 286

[ A T--D--A---D-M--Q-- 285

-S F P--D--G.E-—A-TY-DF- 288
E [F— A--D--G.-—-A-TY--DF- 180
E--P F N---D--G.E---A-TY--DF- 92
(V) ) — y N N —S— Yere-Ae-L--A-VNQ...DH-F- 284
VTK T-A F YY--V-—E-VNQ...DK-FV 176
[ — LS N N — Y---N----V--.GSVN...QDHKF- 284
T-K-- T-A--e-A--F Y-r--N------ GTVN...QDHK-- 284
S S— (D Y— § N N —— YY---S----V--G-VNQ...DH-FF 284
N Co— VAN, | S - Y-re-N-----G-VQQ...DH--- 176
F [ -S C N----L-------D-VQQ...DHK-- 283
— (ISR VAN, X S N o S— YereVer--G-VQQ...DHK-- 283
(SR Sy -S Foeo-Reso--Yeme-Ae-L---TVN..QDHK-- 159
F [------T-S C Yo Vor-S-G-VQQ...S-K-- 176
F T-S FV Y-co-Ac- GTVN..QNH-— 283
v ! Anel--A N----NT-VGQ...D--| 283
AK NI Al N-----A-VGQ...D-FV 174
AK NI Al N--R-NA-VGQ...D-FM 174

ADK-SAP--VIATV=-W------GK-l-=--L--F Goo-Lwoemeno- A-TM--L-E.PFEA...TSD-F 283

-DK-SAP--V-ATM--W. 283
-D-AG-P-ELIDSISIW------ 276
-D-AG-P-ELIDSISIW------ 87
-D-AG-P----DSISLW--L---TK 281
EDK-G-P---T--l--e-L-=-TK-l---AV--FGK+-|-S--Y----|D--SL--

-D--G-P----DS-rmmemen- 87
EDKAG-P-EL-DTFSIW----R-TS-|---AV--WGK--HMF---L WA-A-TM----—-......... N-AEF 84
ES-A-AP-ELI-SIS-W---1Q-SK-l--RM--FGK---M----T-CKD-A------E.NLNNDEDVHHRFL 92
KD-AG----L-DTFSIW------T--|----|---GK---LFS--LWA-A-TA-----S.PDNK......-L| 86
ED-ASFP---|---S-W------NK-P---HI--FGL---L-S--HGA---M--T--E.NTAG..... E-- 86
-DK-G-P----DS|--W--|1--EQEI---RL--F TK---A----Y-A-A-IN--SL-- -MKP.....GE-- 87
KD-AG----L-DTFSIW-----T--|---M--FGK---LFG--LWT-A-TP--—--TPEN-N.......LI 86

l-L1-12
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286



L1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

most-likely IPA... ASGQAQN.T....LGNSMYFPTVSGSLVSSDAQLFNRPFWLQRAQGHNNGILWGNQLFVTVVDNTRN 351

HPV19 ~P..NNS-Q-YTN....—-A C-F 352

HPV25 ~P...N-S—YNN.... C-F 352

HPV20 ~P..VNN----.N.... C-F 351

HPV21 ~P..MND--Y K....I C-F 353

HPV14d ~P..MTN-P--.N....I--A C-F 353

HPVVS20 -Q-...~-D-S--.S.... [ Q---X 226

HPV5 ~G...-D-—K.-....| A--M-I 351

HPV36 <G...-D--D-K.-...I--A--Y A--M-| 351

HPV47 ~G....T-=Sumo A YNy R— 349

HPV12 -G...-QD-S-K.D....I--A A--M 351

HPVS -~G...GQD-S-K.D....I--A A--M 350

HPV24 s T=-T-KN....I C-A--I 353

HPVVS75 ~G...—~T-K.N... Q---X 229

HPVWWS200  -G..---T--K...I Y X 141

HPV15 L--...Q-T-Q--.N...-A--T T R M-l--Am- 349

HPVVS102  L-..QGT-Q-K.D....IAS-|------- y p— R----Q---X 225

HPV17 L-...QT--Q-R.-...=-T T R [ N— 349

HPV37 L--...K-D-Q-Y.L...T T R [V — 349

HPV9 L--...K-D-Q-R.-....IA--T-Y T [ N— 349

HPVVS92 L--...QNA-Q-H.-....--- -y T Q--X 225

HPV22 Lo TA L -E--T T K N--M----A----- 345

HPV23 L--...DQ...o-m...-E~-L T--S K N--M---A---- 345

HPVVS73 (I N =T =Y. NP S U N, JS— [ S— X 205

HPVVS42 LAS...-Q...N-.S...-E--T T K X 222

HPV38 L--...KN=-G-R.-....~=T T [ — 348

HPV49 Lo Qememm=-Sel T C-E-l--A~-—- 348

HPV76 (IR VAR W KV T X 223

HPV75 (Y S — I-V. T X 221

HPV4 -G-...QNQ-D-Y -....~-PHIVG-P-------ES-w-=-Y--N--=-T----C-D-----L--—-H- 348

HPV65 .. QE=-D---....-PHI-IG-P-e--ESe-me-Y-Noeo-Too-C-Do-eom-Le-H- 348

HPV48 TP...D-.AD--.NRSSH--S-V--T-P----NT--S----=-Y--R----To---C-—-E--|--F-—H- 344

HPVVS207  NAK..PGDPNPR.SA..HM-S-V--A-P---NT--S-|----Y--R----T---X 138

HPV50 N-N...QPE-NRRTN....I-SYL--T-P---NT-8S------Y-|R---T~-C-C---EV----F----- 347

HPV60 LAP...QTDKP--.N....==GYS----P---VA---N--=---Y=-He---Ac-o-Crrmem|-|omen 344

HPVVS19 RSP...QDS---.N....VDSHI-VA-P---T--w-eo- Y---N---T---X 136

HPVVS201  FLH...PN-AP--K....-ASFA----P----NT--N----K-Y--RK---T---X 133

HPVVS202  LNP..KPDAPPYSN....--T---MP-----ETomemeev H----T---X 142

HPVVS203  FQG...DDAVP-K.-... A-SFT--SAP----TT--S---=-Y--R----T---X 135

HPVVS204  Y-P..TD.G--Q.N....I-SHI--N------T--ET-l--=-Y F--eo-T-=-X 134

HPVVS205  LSPKLGDEQVP-K.D....--SHl---w-eo- EN-----Y---KS--T---X 139

HPVVS206  F--...DD-TS-K.D....A-SFT--TSA---NT--S------Y--R----T---X 135
II-L1-13
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L1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

most-likely TNFSISVYSENGDV.....KDITEYDSTKFREYLRHVEEYEISLILQLCKVPLKAEVLAQINAMNSGILEDWQ 419

BTV J— N-DGT--.....AK-AD-N-AN-K : N---E-- 420

HPV25 ~ -——IN-DGT--.... SK--D-N-Q--T L [ N--E- 420

HPV20 SK-QN---Q--Q T N---E-- 419

HPV21 SK-EN-KAES-Q L T AN-—-E-- 421
HPV14d SK-DN-T-Q--Q M |--T N---E-- 421

HPV5E ~ ————NQA-AL.... ~VAD-NADQ----Q Q L] — 419

HPV36 --—-—-I-NN--AL..... --ND-TAEQ---Q SL----- 419

HPV47 ---QD-NADN----Q v SL-E- 417

HPV12 ~  ----=-D-QN-.... H--PN---Q SL---- 419

HPV8 -N--D-K--Q |----D SL-E- 418

HPV24 T--N---AN----Q |----D PSL-E- 421

HPV15 —T--T-DGN....... A-N--N-QNlI=-F=---c- QLo -wmocomeneaT 414

HPV17 ~  «--ST-A-....... AV---N-QN[-----e-- o] BN SIS NS, A—— 414

HPV37 ...EV-—-N-QTL QL-I T E- 414

HPV9 +erer.QTE--NANNI Q V----S 414

HPV22 ~  ———ADGT...... TVN--AK-l--FM----QL-F----Rl--E---T-----H--=-N-- 409
HPV23 ~ --—---TNDSS......... LEK--Ac-l--FT=-e-QL-F-r--Rl-wee-Toeee-D-o-N-- 409

HPV38 GAQ---ANI QL-F N----T N- 413

HPV49 ~-T---STDGQ....... TP-----V--F [ EP S—-N-- 413

HPV4 —-T-=-K-DGAN.......-NYQ-KASD-KQ----|--F-MEF-F------T-D-M-HL-V--PN--DN-- 414
HPV65 -T-~-KT-AA-.......ESYK-KAGD-KQ----|--F-MEF-F---T---T-D-M-HL-V--PN--DN-- 414
HPV48 V--T-~-KNDKTALTENYIDNGYK-NNAD-KQ----T-----E-VF----N-T-D---HLHV--PR--E-- 417
HPV50 |--N---KKDVNPLDPLNVASSYM-SKDD-NQ-S--T----LEF-F-----G-D-DI--HL-V-DPR---N-- 420
HPV60 «L-----KQDAAI.....DNRYK-KQED--Q----T----VE---R------NPD---HL-V-DKN------ 412
most-likely LGFVPTPDNPIHDTYRYIDSLATRCPDKVPPKEKEDPYKKYTFWNVDLTERLSLDLDQYSLGRKFLFQAGLQQ 492
HPV19 Y. N o S—— VS V2R NS N SS—— YN 493

HPV25 493

HPV20 492

HPV21 494

HPV14d 494

HPV5 492

HPV36 492

HPV47 490

HPV12 492

HPVS 491

HPV24 A----LQS----E----P----A-—-R---AP S-E V- 494

HPV15 S\ V7o W N YO YO W o W » M ¢ S— [ S—— Peecl-—-R 487

HPV17 R S T 7 0 YR/ SN 7 NS " P-el-S-—-A 487

RT3V A— LoV N7 N8 V7 S N—— [ S— Pecl--S-S 487

RT3V H— E-AV--l----K--K---A-E-T----FA--S--K P T 487

HPV22 e SV------LQ-K--K---A--DTQ----FGQ-------MS-K P S—R 482
HPV23 e AV--me-LA-K--K=--A--DTQ----FG--S-----M=-Ko---- [S— I'V-R 482
(R1oIVcT: J— TSIV Y YN =5 U T MM Y J [ J— T 486

HPV49 LT-Q-----Q-AP-RK---EQ-N--T----K-rmmmemmmemmacecee R 486

HPV4 -N---P-PSG-E-Q--FLQ-R-----TQT-AT-------DLS--V---S--F-SE-S-F----R--Y-S=IN 487
HPV65 -N---P-PSG-E-Q--F-Q-R-----TQS-ST-------DLS~-G-----F-SE-S-F----R--Y-S—IN 487
HPV48 -A--PAPTG-E------K-M--K--TA E-E-DT----A-S--TL-M---F-S--S-F------Y-T--LN 489
HPV50 -AY--PAPSG-G----LK-D--K--A-DSSA-VV--E-----N-=-KF-SE----A------- T-LK 493
HPV60 -S---P-PQG-E-A----M-Q--M--TD--NT-R-----Q----T|--Q--F-NE-S-F---KRY-Y-Y--LN 485
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most-likely t....RVRg.TKSVSSRVStRGTKRKRK..Nk

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVS
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

A T-NeTleemeeSemeneee -
SO N, (S T M
Ao T-N--To-KLe--V---..Q$
S o N, | — [S—
S T-N-o-T--T-G-IK- |- -$
<. T-N-=-A--YKG-N---non- -8
S (XN VA ] S .Q$
- T-N- =T TPY -G l-rmemem. -$
- T-N-T=-S-Y-S---

wr T-Ne e |-GV

K... TSKK.-SN--..... .
..... P-T.le VK- Keeen TS
..... -P-_-IRT-VK-P K-|----...S$
..... -P-..IVRS-VK--.K------...S$

ARASA--S..V-RSAT-KTSKTV--RKL.TS$

V....-SG..--RPAT-KV-KTV---KV.QL$
A....-T-A.V-RPLV-K-SKSV----T..Q$

..... AS-V.S--SAA-A----I----..R$
GS.LK-K-IISS-HAQTNTK-SA----S.LK$
GT.LK-K-T.IN-QAPTSIK-SA----SIKQ$
G..K-A-..-DYTAAGS---S---R-V..R$
R....---..-DYTVAT--.KPN----T..R$
G....-K-S.AS-FVTKK- KTV----T..K$
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L1 SuperGroup B Markov Protein Alignment

517
517
517
516
518
518
516
516
514
517
514
512
507
507
507
507
510
506
510
508
516
516
513
515
508



L1 SuperGroups C-E Protein Alignment

SuperE.con MTGLQYLFLAMMALTLSILLAQQPPPHSCLHS 32
HPV41 32
SuperC.con M.A?WQ?gQ.KLYLPP.TPV?KVLCSE?Y?qrk?iF 27
L2 end for BPV1 <-
GroupCl.con M.ALWQQGQ.KLYLPP.TPVSKVLCSETYVQRKSIF 33
BPV1 - e . 33
BPV2 - -mmme- . 33
L2 end for EEPV <- L2 end for DPV <-
GroupC2.con M.AFWQP?Q.?LYLPP.TPVTKVLCSEQYI???D?F 27
EEPV =S R - RRK-V- 33
DPV =G A e NVR-I- 33
L2 end for BPV4 <-

SuperD.con M.SFWVPNSAKLYLPPPTPVTQFLDTDEFVTRTDIF 35
BPV4 - 35

L2 end for HPV41l <- <- L2 end for COPV, CRPV
SuperE.con PAMCPTLLLTCIVEVWIMIYILACCAGNVKNA????FQM.AVWLpagqNkFYLPp.QPitkilstdeYV?RTn?F 98
HPV41 NVFI---.-----GP-R-----.---QRT-N-E---R--ST- 104
COPV - ~-S--V S---I- 34
CRPV s ] et VP T---V- 34

L2 end for HPVl1a <- <- L2 end for HPV63

GroupE1l.con MYNVFQM.AVWLPAQNKFYLP?.QPIT?ILS?D?YV?RTN?F 34
HPVla e i P.----R---T-E--T---L- 40
HPV63 - e T.----K---S-D--S---I- 34
SuperC.con YH?ETER?LTvGhpyy?v....????2g?kTvPKVS?NQyRVF?igLPDPNQFALPD??vhnPSKERLVWaVv?GV 84
GroupCl.con YHAETERLLT?GHPYY?V......2?G?KTVPKVSANQ?RVFKIQLPDPNQFALPDRTVHNPSKERLVW?VIGV 94
BPV1I e |-----P-......SI-A Y P---- 101
BPV2 e V-----Q-......TV-D F A---- 101
GroupC2.con YHGETERMLT?G?????7....2??2????T?PKVSPNQYRVFR??LPDPNQFALPDKA???PSKERLVWAVVGV 77
EEPV e V-HPYYEL....KQSGSGK-I IL MYD 103
DPV e S-SILSLE....VTQKHT-V VA LHN 102
SuperD.con YHTSTDRLLFVGHPYFDL.....KKGDTVVVPKVSGSQFRVFRLKFPDPNKFSFPTQDIYNPEKQRLVWAVRGI 104
BPV4 e 104
SuperE.con  yhA?sdRLLtIVGHP?yei????????????vPKVSpNqyRVFRvrfpdPN?FAFgDK?IfdPekERLVWQIRGI 156
HPV41 L--AT--------- F-N-TNA..DGKE..V-----S--F-A------N--T---C--S--N-D-------|--- 174
COPV ---S-E-------- F---.YKEERSEEVI LLL----N S L 106
CRPV -Y-S-emeeee- Y--..... RDKGTML------------- IKL----K------ Q-Y--------- C---- 103
GroupEl.con YHATS?RLL?VGHPL?E????..2??T.?T?PKVSPN??RVFRVRF?DPNRFAFGDK?IF?PETERLVWGLRGI 88
HPVlia - E---L-----F-ISS....NQ-.V-|------ AF------- A A--N 109
HPV63 - D---I-----Y-VTRA..NDN-.M-V------ QY P D--D 105

SuperC.con QVSRGQPLGGtVtGH??fN?IIDAENV??KVtaQ?........ TDDRKQtG?DaKQQQILILGCTPA?GEYWTt 142
GroupCl.con QVSRGQPLGGTVTGHPTFNALLDAENVNRKVT?QT........ TDDRKQTGLDAKQQQILLLGCTPAEGEYWTT 159

BPV1 167
BPV2 167
GroupC2.con QVSRGQPLGG?V?GHSY?NT??DAENVSKKV?AQG........TDDRKQ?GMD?KQQQ?L?LGCTPAIGEYWT? 132
EEPV T 169
(5)=1V/Z%N U S S, | W S VA Y E— K 168
SuperD.con DDRVNVCMDPKQVQLFIVGCVPCDGEHWDK 169
1207 —— 169
SuperE.con EigRGQPLGIgvtGnP?inkfdDaENP??y?n?ha...???2??2?DsR?n?afDpKQIQmi??Gc?PA?GERW?? 208
HPV41 Y/ S— [S— YNGI-KNN...ITDQGS---LS|-------- LLIV-AK--K--Y-DV 245
[o70)=1V 2 —— S---H-T-DRYN-V---NKNLAG-G......GGT---V-MGL----- MI--K--L----SL 174
CRPV VN--mV/Seemoefome Voo TK-Y -No-.......DQQ-Y-KSM-----V-LLML--V--T-—-AQ 171
11-L1-16
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GroupE1l.con
HPVla
HPV63

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV

RPV

DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVi1a
HPV63

Unclass.con
FPV1

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV

RPV

DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

L1 SuperGroups C-E Protein Alignment

EIGRGQPLG?GI?G?PLLN??DDAENP??Y?NTHA......?GD?RQN?AFDAKQTQMFL?GCTPA?GEHW?? 140
--------- J--T-HemooKLeoeeTN-femem, o Ne- oo Temoeecee VoS TS 176
--------- V--S-Neno-RF=e--SR-N----. ... Te-Nem-Vmemmememea|menc T eS| 172

ARPCVTDR?en..G?CPP?ELKnkhIEDGDMM?IGFGAANFKeINA?KSDLPLDI?nelCLYPDYLKM?E?AAG 206

ARPCVTDRLEN..GACPPLELKNKHIEDGDMMEIGFGAA?FK??NASKSDLPLDIQNEICLYPDYLKMAEDAAG 228
N--El 239
D--TL 239

ARPCVTDRP??..GSCPPIELK???IEDGDMMDIGFGAANFKELNATKSDLPLDIA??ICLYPDYLKMTEEAAG 197
ET.. NKP KD 241
DA.. LSF NS 240

AQACEPQGP....GDCPPIELKNTKIQDGEMCDTGFGNMNFAALQASKSGAPLDIVDQIVKYPDFLKMGNDPYG 239
239

a??C?g?2?2?22gdCPpiel?ntvIEDgDM?dIGIGamdi??LQ??ksdvPIdiv?s?cKYPDYIkM??2e?yG 261
-AT-ENPPLTKADDK--AL--KSSY---A--S---L-NLN-ST--RN---A-----D-l-------Q-IE-L-- 319
TRW-T-QVHTA..-Q-----R-T---=-V/-ermemeee KA--HY--Gr-l---N-A----em-- AN-P-- 246
-KQ-AEDPPQQ..T------V CE-------HKT--ASL-E---ELAQ-IS-------- QKDQF- 243

2?2RC?G?Q??L..GDCP??222?2?VIEDGDM?DIG?GAMDF??LQ??K?D?PLD????2CKYPDYI?M??E2?G 181
.S=-P-E-VK-..<---RVQMIES------M-=-F=----AA--QD-S-V---VVQAT----R-NH-AY- 247
AR--A-T-FQ-..---PIELVNT------F---L---=-GS--AN-A-A---IAGTV-----K-GQ-VH- 244

NSMFFFARKEQVYVRHIWtrgG??KEaPpe??yLK?2............ 2G?2tIK?PSV?FgsPSGSLVSTDg 257
NSMFFFARKEQVYVRHIWTRGGSEKEAP??DFYLKN?............ 2G??TLKIPSVHFGSPSGSLVSTDN 284
301
301
NSMFFFARKEQVYVRHIW???GTDKE?PPEAY?LKP?............ 2G??2?2?KMPSVIF2vPSGSLVSTDG 247
------------------ SRG----M----F--K............G-DQTQ----IL-G-e---- 303
----- =B 17
------------------ TPW---e-Le=-Y-=-P............ ;FEMEL------AScee= 301

L3 start for BPV4 ->
NSMFFYAKREQMYVRHLWARAGRVGDDIPTGESGSPY......... FLPATGRGPLPSSVYIGSPSGSLVSSDQ 304

H-=-YV---AL----IMQH--KM.DA-QF-T-L-ID.......SSVEG-KL-SLQR--R--M------- ATEQ 385

-RC---V---L----IMS-S-TQGLEPVPKDTYATR ED-.N-G-T---Sr-mememm- EG 306

----- Y---eeee-F-S---GDKENVKSRAYIKRT oS 308
NS?FFFARREQMY?RH?FT?2?2G?V??KE?VP?S?Y?....... .2 A?AE?P??T?AT?NY???PSGS?VSSDY 223

Y E— T--F--RG-S-GD--A-Q-L-L 311

B — L--V--HA-I-SE--K--T-A-I 309

EP.VPETVPIA.. SREQIEKNNSAYMACPSGSVITSDT 35
- 35

QIFNRPYWIfRAQGMNNGIicWnn?If?TVGDNTRGttLLItV....p??g?.??pLtE.YDtsKFNvygRHVEE 318
QIFNRPYWLFRAQGMNNGIAWNNLLFLTVGDNTRGTNL?ISV....A?DG?...?L?E.YD??KFN?YHRHMEE 342

TerrnSeT. P-T-=-SS - Vmmeeee 367
Seem.. -A--N.. A-S- - TG Lememen 367
QLFNRPYWIFRAQGMNNGICW?2n?livTVGDNTRGHTLTITV....P?2g?.22PLTE.YDTSKFNVYyQRHVEE 308
L- R (N S —— S 369
...... TR (R ——— 79
IL V--N-T (S ] ) = —— 367
QIYNRPFWIQRAQGSNNGMCWNNELFVTAVDSTRGTNFSISV... HTTDP.EVKPQETYTATKFKHYLRHVEE 373
------- 7
pp— 373
------- 7

l-L1-17
AUG 96



L1 SuperGroups C-E Protein Alignment

SuperE.con  QIFNRpyWIQrsQG?NNGicW?NgIFVvTwWDNTRGT?I?i??....2222?2.222?2.2y????f??yIRHVEE 349

HPVA1 e Fe--ee-Hooe-L-H-EA--L--T----NFT-SV....PEGDA.SS....-NNSK-FEF---T-- 449

COPV e S SN S — P-T-NI....GQQDK.PEEGN..-VPSSYRT------ 373

CRPV VSN g R VAN, S R I-SLVT....KSKEQ.IKKT..HGKTVH-SS------- 375

GroupEl.con Q?FNR?YWLQR?QGQNNGICWRN?LF?TV?DNTRGT?2?122....2N?A2.222.. .Y??A??N???RH?EE 263
HPV1a B S B Q--1--G------SLS-SM... K-N-S.TT....-SN-NF-DFL--T-- 375

HPV63 ST S S— E--V--A------TMN-NV....L-K-T.PET...-DS-DY-EYT--V-- 374

Unclass.con NLFNRSYW..... TNNGILWNENLFVTVLDNSRNVIMKISS....LAEGAQENNATV.YDWKNYYE??RHVEE 96
= IV . CV--mv 98

MnPV YTemmen 7

SuperC.con yKLAFileLCSVe?t??TvShLQGIMPS?LenWel?vQPPtSSILEDtYRyie. SPATKCA?NViP???E.DPY 381
GroupCl.con YKLAFILELCSVEITAQT?SHLQGLMPSVL?NWEIGVQPP?SSILEDTYRYIE.SPATKCASNVIP?.KE.DPY 409

BPV1 v E T . A 438

BPV2 L Q A . P 438

GroupC2.con yKLAFvigLCSV?L?PETVS?LQG?MPSILE?W?IN?QPPTSS?LED?YR??2.SPATKCADNV?P??PE.DPY 365
EEPV e g RS PN S S (57— T-MG---— 441

RPV e 88
DPV (=SSN} S ) P S NS N =SSR 2 | » J— S-SK---- 439

L3 end for BPV4 <-
SuperD.con  WelSIimQLCIVdLtPE?IAhIhnMdprliE?WNLGFIgpPnn.IEDqYR(i?.SIATrCP?Kedta?kE.DPY 439

BPV3 YR/ J— A---INC-----SmeesH A= meee-YLQ. | <-e-Po--A-AT- - 78
BPV4 N J— N-=--S-Y=---NES---N--c-enmem- Doe-HeeToeeeeK-T=-QV-o- 444
BPV6 —-C K--T L-T T-. K.---K--Gr-E--E--.— 78

SuperE.con  yelsfivQLCKVKLtPENLayiHtMdP?liedWgL?Vs?pp???leD?YRYyi??SIAtKCP???pp?t?t.DPy 408

HPV41 FQ-A--L-----D--m- <-Se-e-H-A-TS--NSV---H----L -l---—-SKDADD-S-.-- 521

copPv VA Seeemclememe-Neve-H-N-TP-.SGT-D-T---N.------TNI--K-NV.--F 444

CRPV -Q-VL---enermee-S-L-S-H-T--DN---S--AQ-SGT---Q--LQ.-l----PPE--KEN-.-- 447

GroupEl.con ??LSFIVQLCKVKLTPENLA??H?MDP?122?WQL?VSQPP?N??2ED?YRF?22SLA?KCP?2?PP22?T.DPY 312
HPV1a = S YI-T--N-LED---S---T-PL--Q---LGS---A--EQA--EPQ-.-- 448

HPV63 FL-N---T-IDS---T----A-Al--K---|E --T---DNV--PTP-.-- 446

Unclass.con ?222?122L22?NLSTEVLAYLHGMDPSILDNWNLTLGPPNDGSLADKYRFIE.SLATKCPDNVEVTKP..DPY 157
FPV1 YGISA-VR-CRV 110
MnPV FELEF-FQ-VKI . 78

SuperC.con aglKFWe??LKEKLSLDLDQFPLGRrfLagqgagcstvrkra??tk?sskpa?????????rkkkkk?CFSLNS 440

GroupCl.con AG?KFW?IDLKEKLSLDLDQFPLGRRFLAQQGAGCSTVRKR??????SSKPA......... ?2?KK?K? 456
BPV1 --F---N RISQKT-----........... -K-K 495
BPV2 --L---S AVATRN----—-......... KR--I-A 497

GroupC2.con ???KFWEVNLKE?LSLDLDQFPLGR??L??????2?2?2?2?2???2?2???22??22??22????RK?????CFSLNS 395
EEPV

DPV  SAH------K---m----LV-QFDCRLDRLLPQKDHFTYPEKRYKRHMRITGTV--VLLY -~ 513

SuperD.con KRRRKNV 500
BPV3 95
BPV4
BPV6

95

SuperE.con 444
HPV41
COPV

CRPV

583
503
505

GroupEl.con ????FW?VDL?ERMSEQLDQFPLGRKFLYQSG??QR?7?2772..22?RK?2222T2?2..._.KRRR?A 348
HPV1a (0] 7 iy J— MT--TATSS..TTK--TVRVS-SA......- K- 508
HPV63 [0 I = T K —— LA--SVPKT..VNF--RRSSN-TVA.....--- R- 507

Unclass.con KGRIFWNIDLTERLTAD 174
MNPV e 95
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

The prototypical HPV18 L1 sequence has been called into question by Hofmand eBain. Virol 77:465-468, 1996, however
the authors of the latter paper have not made their 18L1 sequences available to the gene libraries or to this database.

* coordinate 5639 in HPV16R
L2 end for HPV34 <-
\/ 3" sj for HPV16<- L2 end for most A HPVs

most-likely ATGGCTTTGTGGCGGCCTAGTGACAACAAGGTATACCTGCCTCCTCCC...CCTGTGTCTAAGGTTGTCAGCA 70

MM7

CP8061
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108

MM8

HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

cT

0
0
0
0
0
0

0
0

0

Ace-Ace--T-
C--A--T-A-T-

CGAA---G-AT-
..==-A--A----G--ACCA-
...ee=-A=-A----CA-T-CA-
N, . N— GGCA-
----- (7 W—— S ¢ S . '\ Y _— . U c oY\
-------------------------- T-CC--e-T--T--A-—-T.. T----G-A-GA--A-AT-
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p— YN M oy WN—— C---GTG...T---Arwme-Arem-Amms

64

70
70
70
70
70
70

70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70

67
67



L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely CGGATGAATATGTGACACGCACCAACATATATTATCATGCAGGCAGTTCTAGACTACTTACTGTAGGACATCC 143
MM?7
CP8061
HPV72LVX100 ...
HPV62
CP8304
CP6108
MM8
HPV69
1S039
MM4
HPV43
HPV67
HPV64
HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61 143
X06 CCAG--T-+-+-C-G-Cr--T-=-Gro-r--C--CC-C--TA----A~-T--C--C-- 143
HPV2a 143
HPV27 TC--+--C-G--G-G--TG-Crrmr-CrresG Tmemmemmen-GeeCorCrrmmeCorCoeCov 143
HPV57 e TC-----C--G--G-G--TG-T-w-memmev GT--G--C---C-G--C--C--Ar----Cr--- 143
N1 - — YNy RN ¢ Y S— Ter-Goome-Co-C-TT=-T-A--AT-memmemen 143
HPV51 A--A----A-C GG cT Comem-A-A--AT - 143
HPV30 -A---C-----A-AG T-—T C--AC-TT-G---G-o-T-memmeev 143
HPV53 e (oo . Ny N— [y J, N— T--A--C---C-CT-G-----C--Grmnmmne 143
HPV56 - 3 [ooNY. W W, W', SN, UU— AC--T-G---G-Cromrmmemem- 143
HPV66 - Y. NNy N S, A—— T--Co-e-GT-G=-G--T--Croon- 143
HPV18 RN, U, ¥ o S ¢ U, SN, — CoommT--T-A--e-T--TA-—- 143
HPV45 iy R R, X SR ¢ SN S ——— CC--T--T-A-memmeev CA---- 143
HPV39 iy N, U, U Y.\l R— y g QT S, 3.\ W—— 143
HPV68MEL80  -A-----T--C--A-w--emm- TGG---T-=--CTo--T--T-CA----G T--T-Ac-memon Cooeev 143
HPV70 NS, U N, (Y c — T----T--A--C---C-CT--T-A~-A---~-G-—— 143
HPV59 Teeer-Greme-Co-Co-Tore-GT=-T-TC-Co-Crmemmemmeee Cooe-Tomee-A--T-- 143
HPV7 Ac-e-G-Co--CA--mmmv Iy p— T---A-C--GT--T-A--CA---rmnnmmn 140
HPV40 Ac-=-G----CA GTT Te-To=-G-C--GT---Gre-Ammmmeeee 140
RV T —— g c R N—— A-CA--Cr-nmemnnv [cl W S— 143
HPV35h iy SR Y. N— YN R — G---T-AG---G--T--C-- 143
HPV31 143

HPV52 143
HPV33 143
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
N1V S ¢ To S o 3 N —— ISR, J \S— T---G---G--CA-C-- 140
N1 A7<1-J o M o 3 —— GT---C----TA T---G------CA-C-- 140
HPV13 T A G-A-~-G---A--- 140
PCPV1 A G-A-T--TA-- 140
HPV34

143
143
143
143
143
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV52
> <-

most-likely ATATTTTTCTATAAAAAAAACT......... AATAAC...AAAACAGATGTTCCTAAGGTGTCTGGATATCAA 204

MM7

CP8061
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108

MM8

HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6D
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

0O nP@PCo0o00o4

0
0
0
0
0
T...--GCA-AG-A-------, A--A--A--------- 198

N, | o3 N S—— TG-G 204
~-G---TC-A-C--C--A-----T-TA-G 204
S QRN Xy T NE— C-CC-T-— 207
-Croen.o-x-Grmeene-Go-Co-Aene-C-CC-T--G 207
------- C----CCT--GT-AAGT......-C--T...--GGT---=-C--Crrrm-A-er-C-Te= 207
-C---A--A--TCCC---T-CTCT......GG-T...-GG T-r-en-Gmrmrmememea C-T--G 207
......................................................................... 0
C---G-AG-T-GC-GCTTGA-GGGCTGCAGGGC--G...----ACAC-A-C--Crnenmrmrmen (o 213
T---A-A--G--C-GGTC-A-GGTGC...T--C--A...-GG-CA-CA-A------A~-A--G—-... 207
----- AC------G=-G-G-.........-=T...--GGTG-C---G--C-rn-A-rn-G--C-- 204
----- A-eeee-G--GGG-AGC......<--T...-GGTTG-CA--G-----re--C--C--C-- 207
----- Acreemeeane-G-GGC...... = T...-GGTGTC---G--C----A--G--C--C--G 207
--------- C---CCT----........GGCC-A...--GG-C--AA--------A---CC--—-G 204
C-----C-A--CCT----C..TC.....-C..G...CGTG-T-C-A---re-A--A---C--Toee 204
----- A-e---TTCT--GG--GGT......--TC-.. -wermememee-Crmemeene-C--T--G 207
T--~-ACC-C--TTCT---T......... GG-....oom- (RN o7 W o S— C-T--G 201
C---AC---G-G-CT--GGAC.........--- C-...-=-A-CA----C--A--TAG--C------- 204
T---AC---G-TTCC---T--GGT......-CC......-=-- A-CA-C----A--TAG--C----G 204
------- AGGG-TCCTGC-GG-GGT......GGC--T...-GCAG---A---rmeee-Toe-Cer-Coe- 207
------- AGGG-TGT-CCT-A-GGTGCAGGT---......--CAG-Cr--rmrmene-A=-C-

Q
@
N
=
[S)

207
«-C-A-G--T-----CAAGATTC... T-......o T--CA--A--Core-Acee-T-TG-- 207

----- A---C---CCT---T--GAC......-~-CCTAAA---T--T---A=-Acmre-Ac--TA-- 210
(AN T---C--CAGTAGTGGT---GGTAAA---GTTTTAx----Cormrmemenen CCTG- 216
------------ T----TC--ACT.....~-CGCTAAA~-TT-TTG--A--C--A~-A~-A--C-TG- 210
--------- C--C---GTC-CAATAA...C---A...-=-GT-TTA----C----A--A-C-TA-G 210
C--C-A-G--G---G--GGGC.........- C---...«-GTGTCA-G--C---T---—-T-TA-—- 203

T----G-C---CG-CC-G-A...
T-----G-C---CG-CC-G-A...

C----A-C-----GG-T--AATGG...G--ACGT...-G-TT-C---A----A--T--A--T-TG--- 204

[1-L1-21
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TATAGGGTATTTAGGGTGCGGTTGCCTGATCCTAATAAATTTGGATTGCCTGATACATCTTTATATAATCCTG

MM7 0
CP8061 0

HPV72LVX100 ... 0

HPV62 0

CP8304 0

CP6108 0

MM8 0

HPV69 0

1S039 0

MM4 0

HPV43 0

HPV67 0

HPV64 0

HPV73MM9 0

HPV54 e [CH— AAC-A G-----C C-TAG 271
(07011 EE— G--CC-T---=--C-T--A--C--Cr---Grme-Toor-C--AGGC--CC-Grmom-n- A- 920
HPV32 - Y N— TA--C-T--A--Cormemmmemee Y.\ R N N.Y.N o S— 277
HPV42 ~-C--A-mrme--A--TA--C-C G---AC A--TAA C-A- 277
HPVZ YN ¢ S C--C--A--=-G----CC-A--A---G--CGCA------C--A- 280
HPV28 cc C--A-ee-Geneen CC----A--G--CGCA------C--- 280
HPV10 G--C c Ge----Crore-CG-CCGCA-----C--- 280
HPV29 «-CoeneTo-CC-Torme- Trmmenen (o G--rn-T----C---G-CCGCA-----C--- 280
HPV77 0

HPV61 [clcTo7. Mok camm— 286
X06 207

HPV2a w-C-Torme--CAC---AA-----Acmom- A-ee-Groer-CC-r-C---G-TGA--G--G---A- 277
HPV27 ~-CC-T------CAC--TAA-C----A-rmr-Crrrmrmrmen- (ol oRm— G-TGACC-----G--A- 280
HPV57 ~-CC-T--G--CCAT---AA-C----G--C G---TC G-CAACC-C---G--C- 280
HPV26 A A----ACC-A C--CAG 277
HPV51 B S . N N S— (O NN o X o c B o207,y SE— A- 277
HPV30 280
HPV53 274
HPV56 277
HPV66 277
HPV18 280
HPV45 e [CHS.N.VcToy (Y. NN o SEN— YN, &, /N N——— 283
B2V H— (o oA\ 7 W o S— CA-TA-T--A-=-Gror-Coemmrmemeee A 280
HPV68ME180  --C----G--=-A-TTCCC-A-rmrmrmememmnene A-TC-T----GT-TA-A------ C— 280
HPV70 280
HPV59 280
HPV7 S NS Y N N S B o SA—— AT-A--C--Goreroe-ToeToe 274
HPV40 ~C A--T C--G--mm G--r-T--AT--C--C-C--G-T---T--- 274
HPV16 R AA-A-AT--Ac---Cr-Coree-Grrme-To-Tore-ConCoeA-Toeee-A- - 280
HPV35h o N YNV N — (CH— T--A--CrermeA-T-=-Gremenen 280
=V —— T--T--A--A----A--C T T 283
HPV52 AN AA-TAAA-----G--C T--T--A T--C-—A- 289
HPV33 e g p— (o2 (. ——— T---C--C--C--T----C--- 283
HPV58 c T--A c T-T T--C-- 283
RhPV1 <-CC-A--G---C-A-r-T--ee--Ce-Crrer-G---CC-T--A--G-TAAC--T---G-C—A 276
HPV6b B R A----GT--A--A [oR— CT-G--C-T-TCG--CA 271
HPVIL - YN YN ¢’ S — C--G----C--A=-e-=-T-=-CC-G-T-G-C--CA 271
HPV44 e T--A-A--GTA-----A--C----- <-CC--Anmen-Crnenee A--G-C-CA 271
HPV55 oo Teee-Ac=-GTAme-Ar-Coememmrmenens Cor-Acrer-CormenAce-G-C--A 271
HPV13 i AA--TGTA-Axn-r-Cormememmemens CCC--re-Crmen-A-T-G-CT-AA 271
PCPV1 B (S Y. V.W Y e - . S o M — (o) pm—— Core-A--T-G--T-A 271
HPV34 R Y.V-N. N, . N o S— (O, NN R, S— 277
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV56

- <-
most-likely ACACACAACGCTTGGTGTGGGCCTGTGTAGGTGTGGAGGTAGGTCGTGGACAGCCATTAGGTGTTGGTATTAG 350
MM7 e 0
CPBOBL oo 0
HPV72LVX100 ..ooevoeeeeeeoeeeeeeeeeeeeeeeeeseeeeeeeseseseeee e 0
HPV62 0
CP8304 0
CP6108 0
MM8 0
HPV69 0
1S039 0
MM4 0
HPV43 0
HPV67 0
HPV64 0
HPV73MM9 0
HPV54 N c R Y. .N 7Y o — T--A-G--Coemonmen G--C---CC-A- 344
CgPV1 -TC-G--A---C-C-- 163
HPV32 WS ¢ S, (S, (SN o SN, jS— C— 350
HPV42 B T . S [ cToN N N T--G-Cormemmemene 350
HPV3 +-G-CG--A-GC---Cr---T--CACT--G--T---=-x-C--C-G-T---T-G-----A--CC-C-- 353
HPV28 -TG--G--A-AC---C-----T--CACT+-G--T---s--C--C--Gr-r-T--G-----C--CC-C-- 353
HPV10 -G-CG-G-AC---Croen-Tor-AC TG Tormmemememmemcmcnens C-G---G--GC-C- 353
HPV29 -GG--G----T CACT A--G--A--TC-C-----C--GT-G-- 353
HPV77 oo Y. C--G--GT-A-- 32
HPV61 T--TG-G---Acmwrmrmemea-CAGG--CA-Tor-T-s-A-Go-Grermrnr-Ge-Grneemn-Con- - 359
XOB e 207
HPV2a -T--C--GA-AC-TCr-----G-C--G-A--As-r--G-Crrer-Grorn-T--Gor-G---G-GTC 350
HPV27 w-T-+-A-AC-AC------G--C--G-A--A-r--G-C--A--Gr--r-Toe---G-—-G-GTC 353
HPV57 we-C-G-TC-Crmrmrmemennan C--C-TemrmeGmemenmen C----TC-G---A--G--ATC 353
HPV26 - [T o S— g P SN SN N————— CA---CC-- 350
HPV51 ~ —ee- [l . W cR— GT----G--C--T----G-CA-Amemene- (olok p— CC- 350
HPV30 N clof clcH i cl oy uum— G--CCr---AA----Crmer-CorAr-Tormememnnnen G- 353
HPV53 ~-CAGG-G--GC-T--Axmwrmrmrmemens GC-A--A-T--Coemermemees § pE——— G-A- 347
HPV56 ~-CAGG----G--A A T C-- Te-C--GC-A-- 350
HPV66 ~-CAGG---T-----A T C--A--T--A--T----C---GT-A-- 350
HPV18 -A T--A (o) - NY.Y.NE, QRN U, S— CC-- 353
HPV45 . N— g g Y YNy — Ge-e-T-re-A---CC-A-- 356
HPV39 353
HPV68ME180 353
o217 o H—— oy N— Y N— AA-T--A-A--C-------G--C-----CG-— 353
HPV59 ~T-T c T--AA-C-----G--C--A--T----G--A--AC-C-- 353
HPV7 SN RN o Y. N g P S QRN — A--C--mv 347
HPV40 -A--G--G---C-T A----G C--Ceer-Core-CCorneGornen-Gmee 347
HPV16 T-e-G-GC-—--T T T G--C-mmmv 353
HPV35h C-T-C--G--T-we-Trmemeene-AC--A--T--A T G----A 353
HPV31 -A-T AT T-—-T-A C-- A 356
HPV52 BN A W ¢ S AC---CT---AA-T-—-A-G T G 362
HPV33 iy R NN N N— (oo ... i — C----C-A- 356
HPV58 iy S § g o S S— CC-T--AA----A-Grermememenv [cH— CG-A- 356
RhPV1 G-—-C-T T---C G-G C-G--A-G--C-CC-- 349
HPV6b [of N— T--A--A-=-=-A--CAC---CC-A----G--CA-Grrormemeee —-G—G-A- 344
HPV11 CT--r-G-T--A--An-=-G=-CAC-G T---ememnmn CA-G--T--A--T--Cren-G--- 344
HPV44 [0 ¥ c N Y. N— CA-C--GC A-A C 344
HPV55 [0 [ T Y. W— CA-T--GT---A--G---A-A--Cr-r-CC-Grmrmmrmrmemenv 344
HPV13 (03 [ cy gm— Acmememeana- AC--T-Acmee-TowoA-G-To-Ar-Cormmmmmememennas 344
PCPV1 (0 ey RN A----T-A A-G--T 344
HPV34 SN clcR RN c T, — [ORNNNN, UL, W o A-A~--C-- 350
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TGGTCATCCATTATTTAATAAATTGGATGATACTGAAAATTCTAATATATATGCTGCTGATCCTGGTCAGGAT

MM7
CP8061

HPV72LVX100 ...

HPV62
CP8304
CP6108
MM8
HPV69
1S039
MM4
HPV43
HPV67
HPV64
HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
......................................................................... 0
A G-ACC--A-----T--G-...G-A-AGCT--C 414
SN O SN o BN ¢ N MU ¢ o SN o SN ¢ S 205
SR, S N [ —— GGGCC--Grmrmemenv A-GG---AACT-- 423
—C GG G-GCC--C-----G--GA-GC------ACA--C 423
w-Ac-==-TC-T-A---C-GC-Arm--Cormrmenv C----C---GCACA--GG--CATA--A-A— 426
w-Ar-=-TC-C-A---C--GC-Armrm-Crnmrmres C-----C---GCACA--GG--CAT---A----- 426
w-A=-C--TC--Awr----GC-A=-G-Co-Anmrn-Crmemmmen GCACA--GGCCAAT - 426
w-A=-C--TC-G-A---Cr--C-A----Co-Acrme-Crmrmee-TGCACA-----AAA---emenn 426
«-A=-C--TC-G-Ax--Cr--C--A----Crrmrne-C--C--C--TGCACA-----CAA-A---CT--C 105
------ C--GC-G-AC---CGCC------Crrmrn---CA-C-CA...-TACT--T--CAGAGTCCTCT--C 429
............................................................... 207
------ C---AT-AC---G-Crmrmemv --G-AC-C...ACAC—-A-.. A-A-C-G-T-- 417
w-Ar-Coem-AT-Ac--=-GGCA--en-Crrmemenn G-AC-C..ACACT--A-..T-A-C-G-—— 420
C--C--C-T-AT-A---Cr--CAxnermrmemememmeme AC-C...A--C-C-AC...G-A-C-G-T-- 420
NS, (S B (RN C-----C---C--T-GGC-A--TAA-G-A-ACACT--C 423
c AT----C--A ACGC---GCAAA--GCA--G-ACAA--A-— 423
—-CA-—-T C--eer-Go-C-C----GC-AA-CAG---A-A-CAG----- 426
S RN N ¢ T NN c B C------GC--+-G---GC-AT-CAG---A--CC-C---C 420
—C G------GGC G---C--T--GCAAA-AA-A--GT-ATAG-A- 423
GGC----r-C----GGTC-----T--GCA-G-AA-A--GT-ATAG-A-- 423
BN ¢ R— ) - W— A-----C-r----G---CC--GCCGCCA-GT--A--GT-TC-G-—-C 426
—C T-A A----G-G--C--GC-GC-A-A----T-AT-ACG------ 429
S N o S NS ¥ o 7. S— C--ACCAT-T-CAT-AA-C..A-CAA-A-—--C 423
CCCGT-T-CCT-CAACA-AAA-CC-A-—C 426
C 426
A C C---C--G--GCAT----T-GA-ACCA-A-- 426
----------- AC------=-GAT--A---GTG----C--GTC-G------GAA-A-TA C 420
SN o S Vo S GGAT--G--GTG-----C--ATC-GCC----GCA-A-G---G--G--- 420
SN U S N— C--A------G--G-GCT----A~-AA-G-A--GT-— 426
 — Ac---T--G-A-CT--—-ACA- 426
A T--C Coerme-Grmer-C-G--G----CACT-- 429
SN, (SN B ¢ 6, S CCAG---C-A--r---G-A-A----ATA-- 435
--------- Te-r-Ae-Crooe-Tomer-Core-CCGG---C-AG---C--GAC-A--G--GCT--- 429
T-AT--A T-e-Cerere-CCAG---C-G----C-C--AC-G--A--GTCT--- 429
---------- C-GC-G--C---C-A-----C--G------GGCCC--A-GTG--C-GG-GA-AA--AGCA--- 422
YN, (BN ToR WY,y Mcy S—— AGGG.. AG--G--G-A-C---A--- 414
N ¢ R—— GC-A--C---AT-----GTA-----AG-GG-GGG----G--G-Armrmemmrmrmene 417
G A GTA AGC--GT----A--C-G---Grmemmee 417
-G A--C GTG GC--GT----A--CAG---A----m--- c a7
--------------- Acemee-AT--GTG GCA-GT CA 417
SN (BTN RIS, SRS ¢ - WS— GC--GT------TAA-C----Cormrev 417
we-Aeee-T=-TA-Goo---C-T--G G--GCA-A----AT--G--GAAACATAGCA-- 423
11-L1-24
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AATAGGGAAAATGTATCTATGGATTATAAACAAACACAGTTATGTATTGTTGGCTGTACACCTCCTATAGGGG 496

MM7
CP8061

HPV72LVX100 ...

HPV62
CP8304
CP6108
MM8
HPV69
1S039
MM4
HPV43
HPV67
HPV64
HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

487
----- A G C--A--G---T-G--G--T--A---G-C-~-T--C- 496
T G--T-A A----G-C 496
TCCC-+--C--CA----G-T-CA---Gr-m-Goe-Cremmrmemn G--T--C--Acen-Goe- 499
TCCC-A--C--CA-----C-T---A=---G-G-Gr--Crrmrmrmenean-Te-CrrCore-An-Gorme 499
TCAC---C---A-T--G-T---A-—-G c AT A-G--A- 499
TCC----C--CA-TG+-G-T--Crren-Gmermmen AC-G--C---C-G--mrnn-Goe-C--G--C- 499
TCCC---C--CA-T-+-G-T--C-G---Gr-------AC-G--C--AC-G--------G--C-C--G--- 178
~G-C-T--C-r--G-G-Trmeme--Go-Go-Crn-Co-CTowmes-Ar-To-C-Ac-Cormn-Tooee 502

......................................................................... 207
GGC CA-T G------C-G-TC---C-G-----C-A---C---T--T- 490
GGA A-T--C G--C---C-G-T---Crrmemee-Ae-CT---T=-T- 493
GGG---GT--Awrm-Crmermrmrmemen-Grmeme-C-G-Tore-T-G-T--C-AG-Cormemenv T- 493
«-Coere-Crmen-T-AG-T---A A-A--T G-CT-G—-A- 496
GT---A--T--CAC----G-T--CA-C-----Go-Trmememmeme AA-A----G-T--AeeemToee 496
-Gor---C--CA-T-+-G-T---CCA--Gr--+-C--A-Gorme-Ac--Go-Cr-T--Goee-A- 499
-Goreen-Toee-T=-AG-----CC C--A G----CG---T- 493
-Gree-Cor-Ar=-AG-T---GGC-Gremmmmnene [CHR—— A----T--CG----G--T- 496
“GCC---Cr-Armen-G-Trmr-Grmemennen (o G--A--G----AG-AT----- 496
GT----C-r--G---G-A G--G T-Geee-G-Con-GomeTomee 499
GT-----T----G--AG-T G C-Go-rr-T-A--T---GT--G---T--T- 502
B CHNNN JSNENE C H ¢ [CH— G--C---A-A-----GTT--CG-C--T--- 496
-Green-Corne-T--AG----C G--AC A-A-e-GTT--G-C--T-—- 499
NN o SN NN ¢ SN o SRUNE N — A-A-r-GTT---G----G--A- 499
-CAC-T-T G T---C-G---A GT--—G-C-T-A- 499
-GC--A TG T A T T-A- 493
-G G G GT-G-----C--n-C--A-T-- 493
----- A---TG-A C A--G---T-AA---T--C-A--Acrermeee 499
SQRNINE, | c7 7.V J N —— YN, .Y\, ST — T- 499
--------- TG-A-w-Acmmemememeamaneeee-AC-Go-T-AC---T--C-A--A----T--A- 502
TG-T G--G-T C---T-A~-A--C-A--eeeee-T- - 508
--------- TG-Tr-Crmrmmrmemmmamemememacee T-AC--Aree-AG---A-C---- 502
SNGENIE, | ¢ oy P S— 3 (.Y N— A----C-CT--T- 502
--C-----TGC--G--A-----C--C--G-r-------C-G--C--GC-A--A--C-AG--C-~-G-G--T- 495
SUGRNE, o SENERN T SN A-e--C--G----A---G-C--C---T-G--C- 487
TT---GG C---Crormen-Go-Goeer-G-T=-A=-GT-—-T- 490
~G---C--GT-—T- 490
QRN UM ¢ N o NN o NIN—- YN - G----C—-AT-G-- 490
G T--T- 490
------- )y SN . N R——, | ¢ RNy (S C— ST
-G----GTG-A-G--AG-A VNN B g S 496
11-L1-25
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AACATTGGGGTAAGGGCACTCCATGTAATACTACTACTGTAACTCCTGGTGACTGTCCTCCATTGGAATTAAT

MM7 0
CP8061 0

HPV72LVX100 ... 0

HPV62 0

CP8304 0

CP6108 0

MM8 0

HPV69 0

1S039 0

MM4 0

HPV43 0

HPV67 0

HPV64 0

HPV73MM9 0

HPV54 we-Crer-Cor-Ac--AC-T-=---CAC---A--AT-GG--G T G- 560
CgPV1 205

HPV32 AA---Corme-CrmAr-Trmememens CA 563
HPV42 .. W— C--A----Am-A 563
HPV3 N cRu—— (o N N — GCAG-A-G-G...T-A=-Gr-em-Toememenv TC-A-GC-T- 569
HPV28 RS C----G--C----~-CG-CAA-A---A...CAA-AG--A--T--C-----G-----GC-T-- 569
HPV10 -Ge-erer-Corne-A--C~-G--C-GG-ACC-AC--...G-A-AG--C--T--C-----CC---GC-T-- 569
HPV29 we-Coee GTG---GCACGC----G-TCCG--G------T-C--C--CCorm-Gmenrn 572
HPV77 B o R T--C--T---GCACG----A-ACT--C--A--An-rmememen- (O c T 251
HPV61 w--C---ACA----T---G-T---GC--ACC-CG-GCCCCGG--CAC-r-rmmemmmmrmemencs T-C 575
XOB e 207

HPV2a -G--C---TCr-e=-T=-CA-C-----GGGT--T--...G-Gmrmememev C--G--CC-CC---T-C 560
HPV27 -G--C---TCC----A--CA-C------GGGT-CT--...G--Grmrmrmemv C--G--CC-CC-G-T-C 563
HPV57 G, |olo A A-C--C-GCGGGT--T--...G--G T-wmememmemen C--CC-C-G-T-C 563
HPV26 -Go-Crrerme-TT oo AT -w--A-A-~-ACAGAC-CAA-G---G--T--C--C--C--A--en= 569
HPV51 we-CrermeneT Temene-Acen-Co-A-AC--AC---+-Cor-Ax-Ac-c--C--C--CC----C-TG- 569
HPV30 e C---A--=---G-C--CG-T--G-GC-CCCTG-A-AA--G--T------—- C---C-TG- 572
HPV53 <--C---ACA---=-T--GG-C---CG-T-C--AC--ACT--AG-G--C-----C--C--reee-C-T-- 566
HPV56 oo AC---A--TG--GTG-----GT-C--ACAA--T--CA-A--G-----C--G--TC-T-C-——- 569
=Y/ T— AC-----G-GGTG-----GT--~-AC-A-GT-A-A-A--G--T----A--TC-T-C-—-G- 569
HPV18 w--Crer-Cor-Arnen-G-T--=-AT-GCG-C--T--T-A-AG--C--T--C--C--T--A--C-T-A 572
HPV45 -G--Cr---CCormrmeme A-TT---=-AC--G-ACAAT-GCAA------mrmemencs T-C-T-A 575
HPV39 N CHN N A-AGG----C--GC-C-A--A---T--A-G-Grormrmemen-Toeree-C-G- 569
HPV68ME180  -G--C----CC--A--T-AAT-T----GC---GC-A---GCAG--C--G-------- YN G- 572
HPV70 BTN N o S— AGG-C-----GT-C--CAA......-AG--C--T---A-e-A---G- 566
HPV59 S GRY.N o7 W— G-Te-GCommrmemene GGT--AG--C--Tmmrmemen [oF N— 572
HPV7 S P S, NS AN B, (.Y N 'y H—— GT-C-A—--A 566
HPV40 S O — G--C---G--T--CGG----C-T---Gormemenev GT-—A-—-A 566
HPV16 «--Crerm-C-A=-AT-Cormre-CC-A-GT-G-Ar--Acr-Acrme-TooreAcee-A-Goree 572
HPV35h ceeeee A--Acee-Ac-Tooe-Go--ACCAG---AAG-A--A--A--rmee-Teee-G--C- 572
HPV31 -GreemermeoAc-T-Goo-To---G-AC-A-G--A-T--Corormenv 3 P A-eA 575
HPV52  ceeeceeeeee A--Cr-TeermeoAr-A-T-A-Go-Acemen-G-Toememenn CC-AC-GC-C- 581
=Vt —— A--TGT-G-T---C--A-G-AG-A...C-G-CAA-~-T---—-A--T--A--C-T-- 572
HPV58 572
RhPV1 562
HPV6b 560
HPV11 563
HPV44 563
HPV55 563
HPV13 563
PCPVI e Ac----A-A----TCAGG-GTA-G----CAAGA---C--Trmrmrmemmmmememens G- 563
HPV34 CA----A-----GG--CCAA-A-......G---G-Axmemenev GC-T-—-A 563

[I-L1-26
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAATACTGTTATTCAGGATGGTGATATGGTTGATACAGGCTTTGGTGCCATGGATTTTACTGCATTGCAGGCT 642

MM7 0
CP8061 0

HPV72LVX100 ... 0

HPV62 0

CP8304 0

CP6108 0

MM8 0

HPV69 0

1S039 0

MM4 0

HPV43 0

HPV67 0

HPV64 0

HPV73MM9 0

HPV54 S, /N - N ——— YN, S S C T AAA-CC-A-AA-C 633
COPVL oo 205

HPV32 B o ¢ — CA---GT---G-rr-A--Acce-Con-Gee-T---AA-- 636
HPV42 e [T p—— [CH— G---GT--G-----G--AC-A-----GG---T--A-AT-C 636
HPV3 T-C-G-ACC---A--Ax--m-Crrmmeee [ R, . N— C-—GG-AAC———-T-C 642
HPV28 -C-G-CCC G--C--T A-ee-Coe-Gen-T--Aen-C 642
HPV10 SR, X olo] o M G--Co-T-w-A=-Gmmemeee (oA T-A-ATTA 642
HPV29 SNl Y oRu— C---G---TC--A-T- 645
HPV77 [cle7y gy y N—— (O NN ¢ MU o B N— (oAm— CC-——ATT- 324
HPV61 - CACC--A--mmmn (O [T NS W R, | U ¢ S— AA 648
XOB e 207

HPV2a T--C--AAC-+--Grm-Co-GermrmememeAcemen [CHN RN, JUN G-CA-TC---T-A 633
HPV27 T---T-AAC---G-----G A---G AT----—-CG-CA-TC-—-T-C 636
HPV57 e CAC--+-G-Ax-r--Grmemmrmem-Ae-Co-Go-C-Go-G Crermmen G-C-TC-A--T-C 636
HPV26 TTCC-GCA----Grmeor-Comeme-A AT (oA W— 642
HPV51 -TCCT---C C-rem-A [CHY. N, S CG-—-CC-A--C 642
HPV30 Te--T--CC-Armenma c-C TT--G AAA-——-A-—-AA 645
HPV53 C---T-ACC----G-rmrm-Ar-Corme-GenCrmemTomemene AT-AA-C---AA--T----AA 639
HPV56 Te---ACC---AG------G=-C--A-A--Core-Ar-en-Co-Tore-Con-AG-TG-—--AA 642
HPV66 T----CCCG--AG-+--Cr-en-Crrmr-Gr-Co-Co-Gormrmee Ac-e-C---AGCT--A---AA 642
HPV18 S RN, e W— YN, N N— C---G-A--—A-A- 645
HPV45 --C--CA---G G T-A--Ge-Acemememens (Y. N— A- 648
HPV39 642
HPV68ME180 645
HPV70 639
HPV59 645
HPV7 <G-GAA--<-G-e=-C--C G G-AT C 639
HPV40 B X ¢y \cH——— C--CreeGeneeT T G--T-C C 639
HPV16 —-C--A T g pSN o R N S— 645
HPV35h «-Crmer-AC-A--A--Cr-G-CrrmeAr-CormeePArmnnene YN A---A-A--- 645
HPV31 e T-AeeA-A—-G A-T T-A-A-AC 648
HPV52 T--C-G---A--Ar-e-e=-G--Crme-A A-—--TG A-A-C--—-A-— 654
HPV33 e N ¢ E—— G--Cor--A---TG AAA 645
HPV58 Te-T--A----G C--—-A [CH.N, | R o Bl ¢ 1. N— 645
RhPV1 T--CT-A---A G--C G-A--C--T-=--Ce-A---C-——C 635
HPV6b T-CC-G----A c C T--A---G---AT-—-A-C 633
HPV11 T-CC-G-----A G--C T--A—--G-A-AC--A-AA-C 636
HPV44 T-C--G--A-— A--e-G--A--e-C-A 636
HPV55 T-C--G----C --A---CG---A----AC-A 636
HPV13 T-G--G-—A C--G Aceme-Bcee-Pe-G-G-A——-AT-- 636
PCPV1 T-C--G--A A G-ACA--A--AT-- 636
HPV34 G--C--CAC---A A---GTG AG--C--A——-A 636
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

poly-A signal
- <-
most-likely AATAAATCTGATGTGCCTTTAGATATTTGTAAATCTATTTGTAAATATCCTGATTATTTAAAAATGGCTGCAG
M7 e 0
CPBOBL s 0
HPV72LVXL00 ...ttt 0
HPV62 0
CP8304 0
CP6108 0
MM8 0
HPV69 0
1S039 0
MM4 0
HPV43 0
HPV67 0
HPV64 0
HPV73MM9 0
HPV54 706
CgPV1
HPV32 709
HPV42 709
HPV3 715
HPV28 C 715
HPV10O - G-----C------ A CC------ C A GGG C--G- 715
HPV29 - G CC-T CC-G----CG-------------- C--C---GGC-------- T- 718
HPV77 - G-----C-----CC-T CC-G C C GGGC C- 397
HPV61 C T- 721
X06 207
HPV2a - G--A-----T-----G---------- CCAA--CC C-G--G 706
HPV27 ---GG T-----G C-AACG-C----------- A-----CC-G-----m------- 709
HPV57 --C-----A-----C--C--G-----C----CTAAC--A-- 709
HPV26 -CC-----A-------- CA-T------A--C----C-CA--- 715
HPV51 -CC-----A--C--C-----G------- CAC-G---G
HPV30 TC------ Anmomm - CAC----C-CC----mm--mmmmm oo
HPV53 TC A--G GTAC----C-CA 712
HPV56 TC---GG----G--A-------- C---GTAC----C-CC C Teme- 715
HPV66 TCA--GG----G-----A--G--C---GTAC------ CA---mmmmmmmm e - 715
HPV18 -C-----G---G--A--A--G C-G C-----T------ 718
HPV45 -CA--G-GC--G--T--A-----C------ C----C--C----------- A---moeo- GC-----T----T- 721
HPV39 -CC---AG---G C----C GC-----T--——-- 715
HPV68ME180 -CA---AGC--G-------------- A---C----AG-C--C----------- C------ C-----T------ 718
HPV70 -CC---AG---G--A--AC---------- CC-—--CG-G----------mmm-mm - GC-G---T----T- 712
HPV59 --C---AG---A--A--A--G C-G C-----T-A---- 718
HPV7 e AGC-----mmmmene- T-A----C------- A--mee C--A----mmme- GG----mmmme- 712
HPV40 - AG---------A--G---T-A--C-C A A GGG 712
HPV16 --C---AG---A--T--AC-G C C A------ A-T------- TGT--- 718
HPV35h - AG------ T--CC------- A--C-GT--C-----C-----mm--mmm-- C---mmmem- T-T-T- 718
HPV31 -C----AG-A----T-----G--C-------- Tommmmmmmmmmee e A------ C-T------- T---T- 721
HPV52 -G----AG--------- CA-T-----A----GCAG-G-A-----G-----A-------- GC-------- AGC- 727
HPV33 - AG------ T---A-T--mmmmmn GGCAG--CA--C-------- Anmmmmmmenne A--AGT- 718
HPV58 - AG A-T CAG--CA--C A CAGT- 718
RhPV1 --C-----A-----T---A----C--A--C-CTAGCG-G--C-----C-----C-=-m==mm===-=~ AT--- 708
HPV6b --=m--=-A-----T---A-T--C--A---GGCA---CA A C 706
HPV11T e G-----T--CC-T--------- GG-A--G-C--C GC 709
HPV44 T--A A--C-CTG---CA C------ C 709
HPV55 T--C A--C-CTG---CA--C C------ C T- 709
HPV13 - AC----C--A--C-CG--C-CA--C----------- C------ C-mmmmeeee G- 709
PCPV1 A-----A A--C-C-G---C---C C------ C 709
HPV34 AG--------- CA-T------- CC--CA----A----------- A------ C--GGC-----C---- 709
11-L1-28
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

GRE for HPV39

- <-
most-likely ATCCATATGGCGACAGTATGTTTTTTTATTTACGAAGGGAACAAATGTTTGCTAGACATTTTTTTAATAGGGC 788
MM7
CP8061
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108
MM8

HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77 o c M—— T--C----C----TCC-C--TC--me-- Coereer-CoereeCone-C--C-T-- 470
HPV61 -A A---T G-----C C-C--C-----C---C-CCA 794
XOB e 207

HPV2a -G--T-=-=-T--TTC-----C--C-CGC-G--T CA-C-T C-CT-G 779
HPV27 -G--T----T--TTCC----C-=--CGC-G-T--Ac----G----CA-CC-T-rmemm- (om— 782
HPV57 NN, TTC-----C---CCC-G--C----G CA-C-G C--C-G 782
HPV26 wAcsmeme-AA---Croememen-T-C-T--CC T-A---C A-—--A-—- 788
HPV51 -CA-----TA-TTCCrmrmrmenv (O RN ¢ S o S G--C-A—-A--AACT 788
HPV30 NolcH ommm— TTC----GG--Crrmr-G-Toemmmeen () - WSR N o\ o SN— 791
HPV53 -G-Crrer-G-TT CrmrneGGmmemmmne g p— [ Y W o S — 785
HPV56 788
HPV66
HPV18
HPV45 794
HPV39 ~GTG---G C--C-G--T (oA GG--C-T-G 788
HPV68ME180 --GT------A C---GeeT GT-A G-r-GG-—-A-G 791
HPV70 ') P ¢ G---G--C-A------GT------C--G--C----GG---A-G 785
HPV59 ST Y W ——— G---A-GC-Ax---GG-T----Crmememeeee GG-——AT- 791
HPV7 -A--Goe--TA-T-=-T-A-r----T-C-TA----A T-—-G--C 785
HPV40 -A--Gooe-AA-T---T-Aceenen-T-Coo-C 785
HPV16 -A CT-A T 791
HPV35h -Goreeen-A--T-TGT-A TG T A 791
HPV31 B c R T-CAT-A T TA-G AT- 794
HPV52 RS Teeeee-Toee-Coe-T-C-TA--C-T--G  —c 800
HPV33 -G--Tore-T--T-=-T-A----C-T-C-T---C-T TA---C 791
HPV58 ., SURVCHE S, SR, N R NN oR ¢ N ¢ SUNIN, S o M—— 791
RhPV1 —-C cT cc-G G TC---CC-G----C--A- 781
HPV6b N R T--T--AT-A----=-T-C----G-A C (o 779
HPV11 -C--Tee-T--T--GT G-—-A C 782
HPVA4 e [CHNY., S (ORI N ¢ C 782
HPV55 —  creeeeee G-----AT (oRm—Y A 782
HPV13 e TemeeAcee—-AT-A C-G--A YN ¢ T SN o S 782
PCPV1 worTemeneTeee- AT-Av oo Crnene-T-AA A 782
HPV34 S B TTC---GG----A-T--T T--e--CC-A-----Croenv 782

n
>0
o
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV56
- <-

most-likely TGGTACTGTTGGTGACACTATACCTGATGACTTATATATTAAAGGTACTAATAATAGT......... GATACT 852
MM e
CPBOBL e
HPV72LVX100 ...iiiiiiiiiiieciiee ettt ettt
HPV62
CP8304
CP6108
MM8

0O nP@PCo0o00o4

HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32 855
HPV42 -CG-AA------AC--G--memmm- AC-G----CC--G-C-G------—-GCATCTGGCAGAC-—-A- 855
HPVZ e TG-C---A----CG-G----C-CG--G-Crmrmrmmne GAC-G-C-G--CGGCGGTCGG---AA 861
HPV28 -G T--C--G--+-C--T--=--AACA=-G-rmrmmrmemen CAGGGC--CG-GAG.....G—GTG 855
HPV10 -A=-Ge-=--=-A-=-G-C--C--A--CACT--CATAT-A--GA-C-ACGG-GGGG-G......... CGAGAC 852
HPV29 -GTA--A--G----AA--C--A---TC---G--CT-A--G----AC--CGGGC-A.........- A- 855
HPV77 G---GA-----A-==-AA--T--A=-ATCT--G--CC-C----G-G--GCGGGC-......... ~G-— 534
HPV61 G---GTCA-G---~-GG-AC-G----CTCT-AT---C----G---G-G-~-G-C-AG......... -CGG-C 858
XOB e 207
HPV2a - AGA-G------- C--C--G----Gr---C-----A----CTCAGT-CCA
HPV27 AGA-G-------A-C--Ax-<-G=-G--C-----A----C-C--TCTCG
HPV57 ~-GT-GA-G------G-CC-C--G-----GC-----G-C--GA--T---CCGTCCAG

HPV26 ~ G--GG---=-G=-TG------CACCACT--Gr-----=----G--G-ATCAG-CAG...... G-GC-C 855
HPV51 ~ -—-TAGG-----G--AGAC--T---A-C--T-AT-------G----G-GG----G-CCG...... T-CC- 855
HPV30 855
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7

HPV40
HPV16 855
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33 855
HPV58 «-A-AAC--+-C-GG-G-C--Grorrm-CToemmrmemmee GT-CGG----C-........-CAGT- 855
RhPV1 -C--AA-G------G-G-C G C-G-GGA-GC-A-........ -TC-AG 845
HPV6D ---CGAG--G--G--AC--G-G------ACAC-TATA-----G----G-GGA---C-C.......ACGT-- 843
HPV11 [oR— G--G--AC--G-G--------C-G-TGG-A---—-GGG-----C--A.........

HPV44 Y N— GGACG-TT-CC-G--TC-GGT-------A--G---G-—-A-A-............
HPV55 G--A--G-----A~-GGAC--T--AC-G--T--GGT-T------ (I Ry NS
HPV13 J\ioy pm— ACAA--C--A-CA--A-----Gr-Gr---Gr-CA.corrv e
PCPV1 N R— GCAA----A--A--c---TGG-----G----CCTCAC-A.........
HPV34 - N— Yo c T, . S— ATG----G-----AGGC---C-.........

837

855
864

858
870
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV52, 35h, 16, 33, 58, RhPV, 30, 56, 32, 42 ->
poly-A signal for HPV11, 13, PCPV1, 32, 42, 7 -> <-

most-likely CTTGCTAGTTCTGTATATTTTCCTACTCCTAGTGGCTCTATGGTAACCTCTGATGCCCAATTATTTAATAAGC 925

MM7

CP8061
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108

MM8

HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6D
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

......................................................................... 0
......................................................................... 0
......................................................................... 0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0
NGRS\, SN 7o c 1 N —— VNS, J N 910
......................................................................... 205
T-A---=-AG-A-T--=-Ac-Ax-en-Crnene-T c A--A A- 928
T-A-G---AG-A-T----A------C T A A---C A- 928
A---G---G=--G--C-G-----C G-C Ace---AA-G-GC--Crmemenv 934
NS TN .Y Y W— AcnvneA-CT-mrme-Gremen-GC-To-Commnnen 928
G---G---G-=-G-~AGC--C--A=-Cr----G--Crmrmenen [CHNCHE, S U 925
-C--GC---G-CA----CAG---C--A--memnn- (R oRu— [CHN T, S W 928
-CC-GC---G--A----CAGC--C--A--Crr-r-Grormenen (R G--A--A---C-T 607
-C--G-----A-A-T----CC----G GT T 931
......................................................................... 207
-CA-GC---CA---T---AC-T-C GT------ACAA--G--Grmrmemenv 913
-CC-GC---CA---G---ACCT-Crrrmmrmrmrmemmnnne GT------ACAG----Gr-rmrmenen 916
-CC-G----A---T---ACCT-C-----C T----—-ACAG--G C— 916
Mo NN ORI\ SN N ¢ Sy N—— g gy N T N 928
A-A-AA--=-A-A----C-C-Gnwrmr-Corme-GrmemeAneaArmeme-T-Ton AT eememcnens 928
-CGC-A--C--A-----G--G G G-T--G--G-—-A- 928
~CCC--e-Crmrmrmene (I I N— (YW . T (S ¢ S—— 922
N oN o c ER— (CRN I cl— TGRS J ¢ NN ¢ . NN ¢ S—— A- 925
-c-c-C G- G--C—A-T G A- 925
-C--GC--C-Gr--Grm-Crm-CTrmeAvmmrmemenn 3 ) PR (o) [ CI cR— A- 928
-C--GC---G--Gorn-CCmenTrme-Coremmmenees V¥ R UL, o 937
-CC-Gr-rmermrme-C-GC--CT---C--C--T--C TG 925
-C-AG-----A------GCC--CT-Gr--n-n-- [CH— Tooe-A--CT---Gormemene C— 928
-C--G--C-CA------- (ol oR, o N CT-Temrm-Toe-GoGmrmrmemen 922
~CA-GC---A-T--2--CC-T-Co-Arwm-GoreGrrmen T Tomme ToAcememcmcncns A- 928
A-=--AG-CAG-A-T---A-T-Co-A--Acwrmrme-C-Ar-TormemeT-T--GA-Troee-A- 922
A---AG-CAG-A-T----ACT-C--A--An-r--A--CTmr-Trmememens T-T--GA---en-Comee 922
T-A--C-----AAAT A T T A--C-—-A- 928
T-GC----A--AGT (oY N S—— A 922
T-A----ACAG-AC---Cr------- YN QRN G RN, (S, NSRS W\ S A- 931
G-ACAA--CAG--CT-T T A--AT A- 943
A--CAA--CAG--CT-T--xm-Crrmmrmenn VNSNS, 5 SR ) N ¢ M—— 928
A-CCAA--AG--Co-TrmemeAremmmememennne YN (YN, N ——— 928
----- C--CCAC--G-T--AC--C--Ar-rmrrmrmr-Acrme-Gr-Arcmrmrmememcanemeee-Crmee 918
G-A-GG---AG-A----G--AAC--C--G-Crrmrm-Torr-GTemmrme-GrreArme-Grememenceee 916
G-A-----AG-A-T--G-A-A---A-wmermrmee AT oG T-T--A- G- Toememnen 919
G--C---A-G-A---Cr--AA---A--Crre-Toe-C-Tome T-Toree AA-ememmemcmemencaee 916
G--C---A-G-CA----Cr--AA---A--Crre-Gre-C-Tom-T-Trmrme AAnmrmrmememmmencns 916
T -=-A-AG-A-T--C-A-AA------Cormemeeee C-T--GT-T--+-G----G--G--- 910
[T PN (.Y NS o S— C-T--GT-T----A--T--G--G------A- 919
-CAT-C---G--G-T--A G y P S ., S— 919
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

<- E2 bind for HPV52, 35h, 16, 33, 58, RhPV, 30, 56, 32, 42
most-likely CATATTGGTTACAACGGGCCCAGGGACATAATAATGGTATTTGTTGGGGTAATCAGTTGTTTGTTACTGTTGT 998

MM7 c 3 R Y S— yN—— 56
CP8061 N S, S SN o S—— (ORI R, SN N— 56
HPV72LVX100 56
HPV62 56
CP8304 56
CP6108
MM8 56
HPV69 56
1S039 56
MM4 56
HPV43 56
HPV67 56
HPV64 56
HPV73MM9 56
HPV54 983
CgPV1
HPV32 1001
HPV42 1001
HPV3 -~ 1007
HPV28 ~ 1001
HPV10 -~ 998
HPV29 -T--C---C---G-A c-C A--C----CCrrmr-G-Ac-T-Aw---G-- 1001
HPV77 By (ORI GRINN c.V. Ny g N o 0. NN S 647
=Y/ R— (o CH, S c--C-C TT-—-G-A YN 1004
X06 207
HPV2a ~-A--G--C--C-r-rne-G-Cor---C---AG-G-C---C-G----G-- 986
HPV27 N RN QRN RN ] Y. N —— G--C----C---G-A-C---C-G---G-- 989
HPV57 B RN X c X clcY. S—— C-----C--G--C-----C----G-A-C--CC-A--A--G-- 989
HPV26 we-Crmmmemenens T--A-eT C C---A CTG-- 1001
HPV51 T-e+-C-C-C-T--Grr-x-T=-CrremeeeCorme-Co-AAC-----C-T---A---CTG--- 1001
HPV30 T--CrmrneGoene-C-A c C (O RN ¢ . N 1001
HPV53 e (O IR, S — C--C-ner-AAC---m-- Y. N W 995
HPV56 i [CH S o) C---C A--A A 998
HPV66 iy Ge-ee-T--A----C C--A--C G-A 998
= AVAT ——— 3 V.. N | R ¢ SN o BN o WSS . Ny N— G- 1001
HPV45 TAA C----C CA A~ 1010
HPV39 i S G RN, /1Y W— C--C--Cremmme YN o7 WY N N o S— 998
HPV68ME180  -C------C-G--CAA---A c--C o NS Sy N o S— 1001
HPV70 N — G--TAA c c CA--C Ac-e-G-- 995
S=1V/1e H— C-G--CAA---T---=-TTTA--Cr-meenn YN 0.\ o MUY NN, 7.\ N— 1001
HPV7 ) g { cHY .y, W— § P R R, | e A Y. N— 995
HPV40 S | c T Sy W—— [ORNN RN Y. Wy S Y. N—— y.N— 995
HPV16 i S A--A-----C--C c C--AC-A 1001
HPV35h e G-----T--A--A--C A---C--A A-- 995
HPV3L oo A-Geee-T--T C c A G- 1004
HPV52 N RN o NI— T--Ge-rn-Cr-Cremmrmen (O N— (O C--A-mr 1016
B2V H— (ORI, N Y., (O ¢ . N— G- 1001
HPV58 iy VR CTE, (Y. W, S o SN o S o S o —— Y. N— C-G-- 1001
RhPV1 S R GAAA------- (O RN G C--C--AG----CC-----A-- 991
HPV6b C--—-AAA. C AC G- 989
B=1V4 R— (ofy pHY.Y. N, S [oR— (O N o o A— G- 992
HPV44 T-T-re-G--AA---G-----C--C A A 989
HPV55 T-Terer-GreeAce-Goe-C--C G A 989
HPV13 T AA C A C----C A-- 983
PCPV1 T TAA---T c C--A Cor-ACT -mememmmmemcnens 992
HPV34 T G---AA A--Crern-Crnmr-Cor-CAxmrme-ACmrm-T-Armemencn 992
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AGATACTACCCGCAGTACTAATATGACTTTTTGTGCT...GCTACAACATCTGCT.....ACTACA.. TAT 1059
MM7 e C--r-To-A---CA---...<=-G-T---CAG---.....-A-GA-..-C 117
CP8061 G--C--AT-A--To---Acrc--T-CA-C-=--. A-C-A-~-TGT--AG.... T 117
HPV72LVX100 ----enenv ) p— G-A---Ac-a-Acr.. ~-Co-G-G--CT--GTA.. T-AGA-..-- 120
HPV62 ~-CT-C-TG--A...... G-AGA-.--C 117
CP8304 G-AGA-..--C 117
CP6108 ..o T-CCAG----C...... ~AGA-..~-C 117

MM8 [ o S— C--Co-T-T--A--A--es...==-C-ACA-C-AA..... T-AGA-..— 117
HPV69 ~  —eeeceeeees C--CC-C---A--A--A--GTAT--G--CA----—-ATCT...G-C--T..-T- 123
1S039 | O . N— T-A--CA--A-CA--...~-G-T--TC-AT-AGTTGCACAG---..-TC 123
MM4 T--C-----TA-A----C---T-A--CA--A-CA--..-~-GTT--TCAAT--GTTGCACAA--..-T- 123
HPV43 e C--T--Te---A=-CT----G--A----C.. T----TGACC--A~-GTGCCC-G---..- 123
HPV67 w-Crmer-Ar-ToreoCro-Crmmrne-A-A-T--. -AGGG--A—-A-AG......G--..-C 117
HPV64 iy S A-Aw---A=-CT-TT--G------TA..-GC---CA---CA-AAGTACA-A-C--CCA--- 126
HPV73MM9 ACG-- 126
HPV54 GA-GC..-T- 1044
CgPV1

HPV32 G T C-re-G-Grremn. A=-GT--A--AA.....GAC--..~-C 1062
HPV42 T T c [T o3 N c E— G-....GA=-..- 1062

HPV3 [CHNN Y., S A--G----T-.. T--~-TGA-A-CT-G.....G-..— 1068
HPV28 [cH— YN A--C----G--G--T-...T----TGAC---T-A......G--G...--C 1062
HPV10 SR, S— C------TGC--G----T-...C~-T-TGAGG-CT-CCCTGCC----G....- 1065
HPV29 G--C--C--A-r---C--Cormrn-T-G-G---...A-C---GAG---CAACCGTTG--C--T...-- 1068
=Y OO 647

HPV61 --T-CC-CC--GTA..T--GA-..-- 1068

XOB e 207

HPV2a G--C--C--A--T--C-----G-AT--C-G----C... A-~-GAGG-G---A-.....-—-AT...-- 1047
HPV27 G--C--C--A--G----C---G-CT--C-G-----A...--GAGGTG---A-AAT..-—AT..— 1053
HPV57 G--C--C--G-----C--A--G-CT----G----C...A=-GT---CA-A-AA......AT...-- 1050
HPV26 g N o S CC-T--CA--A~-A-ATTAT--G--G-----A.....T-C-TCCA-T- 1068
HPV51 Teeeee-A-Ace--A-=-T-A---A--A-CA--...~-C--TG-TG-G-T-TCC...C-A——..-T- 1065
HPV30 G--C--C--TA-G-AC--A--C-----A-A-C---A...A-C-~-CA-A-GTTA..... T-C-—-..—- 1062
HPV53 G----C---A-G-A---A--C----=-C---CC--A...A-C---CAG---ATG...... T----..-- 1056
=Y/ J—— 3 V. S Co-re-A-Ax-A--...<--GA-CAGTTA.....-G--A-..— 1059
HPV66 Grormeer-A-A-Co-Cr-Coemme-Ac-AA-—-A. . ---A~-GCA-ATTA......---- A-..--- 1059
HPV18 e Co-T-Coeme-Com-T-Ac-AA-A--c- . T-----CAG---C--GTACCTGGGCA-.. .- 1068
HPV45 [ A — T-A--A--A----C...T---CA-AA-C--GTGCCA-G--...—- 1077
HPV39 [CHN S— Te---C-CT-T--A-A-C-A-C... T---T-GAG---T-CATACCT T----...-- 1065
HPV68ME180  G-----C--T-s-rmer-Cor-T-Toe-G-C-A--.. A~ TGA--A---GTACCA-A-TT...-- 1068
HPV70 G--Cor-A--Tomeree-T-T=-A-G-C---C... TGC--CGA-A-G--CATACCTG--GT-..-- 1062
HPV59 e T-e-C--C---C-TT--G-Grormv.. Teoe-T--T--T--ATT...C--ATGTA-C 1068
HPV7 cemee-Te-Te-Co-Ane-T-Ar-Ac-Acwmn. =---CA---GC-CACA...C-A--CCA-—- 1062
HPV40 «-C--C--T--T--Cr-e=-T-A--C--A------...~-C---CAG--CC-CACACCA--CC--...-- 1062
HPV16 j p— Y. N— Aceee-T-Ac-Acemees <-C-T-T-TA=-T-AGAA. .-~ 1065
HPV35h TeeeeAree-TeeeAceee-To-G-Goe- T, --GTGT-T---AG-GAC...-G---...~~ 1059
HPV31 e Co-Ar-Temer-Comrme TeGommenean ..~-A-TTG--AACAG-GAT...——..-T- 1068
HPV52 [CHN T, 55, o MU o M. A---ee-..-AGGTT-A-AAG-AA.....-GC--..-— 1077
HPV33 - (O3 —— A--CA-A...CAAGT-~-TAG--AC.....-G---..— 1062
HPV58 | QTR N8, o R A--A--CA--...-AAGT---TAAG-AA.....GG--—-..-- 1062
RhPV1 T--C--C--TA-G--C--A--C-----AC-G----A... T-C--TG-C--CA-AGTT...-—-CCA--- 1058
HPV6b - (o N—— C--Ceer-A--Awe-A.. T-CGT---TA-AT--.....T-C--..-C 1050
HPVIL e (o N— YN AC-A--A...T--GTGT-TAAAT--..... G-—-.~-C 1053
HPVA4 e T-e-A--Core-AA-Ac-emen. . --C--T---CAGT-CCCTCCGT---..-- 1056
HPV55 oo YN R N o SN .\ W — TCAGT--CCATCT--A---. 1056
HPV13 j p—— Y. N—— C-r--G-Ge--=-A...~-C--T---AT--CTTTCAGAC--...-- 1050
PCPVI ~  eeeee- A--Acene-Ac-CrmeneeGormrmene i o R— GT-GCCTTCTG-C---..-C 1059
HPV34 e TA-A--C--A--CT-TT-AG-----TA...-G----CA---CA-AAGTACA---G--CCA-- 1062

[1-L1-33
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAAACTACTAATTTTAAGGAATATATAAGACATGTGGAGGAATATGATTTACAGTTTATTTTTCAATTGTGTA 1132

MM7 NoN cX oy N R CC-CC-C--CACC--emmrmemv C-re-Goe-A-G--C-T--C- 190
CP8061 -G-CT=-Go-C-Toerme-T-Grme-GA--Acrm-Toeee-Ge-Ane-Ac--C-A-—-G 190
HPV72LVX100 -C-G--T-------CGT+-G--C-TC-C--CACT--mrm-TormrmeGmemmemen YN o S— 193
HPV62 -CGG----C--Crm-Grme-T-T-GC--CAC--m-r-- g p . N V- c- 190
CP8304 <G G-CT--r-Cormemmene T-C-GC-C--ACA G 190
CP6108 -GTT----ACGC T-----CACT cc A--C---C-A-- 190
MM8 —-C---C cc G A--C--G 190
HPV69 --C-AT-AG---A----C-G-T------G----GT A A 196
1S039 -CTC-A--A--C-----C-G---T--G-C-G--A yN—') 196
MM4 -CTC-AG-A--Cr---e-Crmr-Co-T--Gorm-GmerAvmrmne YN T N N 196
HPV43 G-C-A-G-A--G---------CT-GC-G A c- A A-C- 196
HPV67 —--A-GAA--C cc-T A G A-----GC--—-C- 190
HPV64 [l o Nu—— CC---G----CA--A--G-----CC-CG-----G-G-----G--A-C- 199
HPV73MM9  GCC-ACT T CA--A--G-Trmrmemememna G--C---G--A-- 199
HPV54 ~T-A-T--G-C----G--G---T Ace-Ge-Aeme 1117
COPVL oo 205
HPV32 ey PR o S (O o SN o7 WY — Y. N— Cc- 1135
HPV42 -C-G--G T ~-G-G--A--m-A--- 1135
HPV3 G-TG----Acme-A=-G--T A--C--G---C- 1141
HPV28 [T TN Y. N— CT---G--C-Grmen-G-Corme-Gremmmmeee A--C--Grmrmenv 1135
HPV10 G-CG-C--C--A----A-----T-G--G--C-GA G---C G 1138
HPV29 G-TG---C--GA----Awmen-T-Gmmem-G G C-G 1141
=Y OO 647
HPV61 <-G-C--A-GC----Gr---=-T-GC-Cr--ACA-----G-Tmwm-Go-Anermmemens G--A—- 1141
X06 207
HPV2a --G----C--C--C---C---C- 1120
HPV27  «-Geer-Grmemrmememe-CC-CreGrmAnemmmeGrrmenene G-----C--e-C-C-—-C- 1126
HPV57 N ¢ Wo X o N CC-T--G--A G---C C-—C- 1123
HPV26 -C-AT--G---A---AC---T GC--A YN Y W ¢ 1141
HPV51 03 [N W RN RN GUUI, SN c NN ¢ N W c B W . — A 1138
HPV30 ~TT-A-GCC-AA---AC-G---Grmrmemenv Y N— Y. N— [ c T o S— 1135
HPV53 ~TT-A-AGC-AA----AC-G---G-T---r---CA--rmrmrme-Acme-Aen-G-Grore-C-Aee 1129
HPV56 G-TG-ACGA--AA--=-TC-G-CC-Trmrmemmmememenmma NS G ¢ S— A-C- 1132
HPV66 G-TG-CCG-G-AA-C--TC---CC-TC-C AC G-G-rr-C-T--- 1132
HPV18 G-TG----C--A-----C-G--—-GC T G G 1141
HPV45 G-CC-rnee-Gormen-C-G--G T G---C- 1150
HPV39 G-TC--T-r-Gmrmememmnene CC--G--Cerormn [CH—— .S W S 1138
HPV6S8ME180  G-TC---A---A-wmermrmemens I, S [T NS S ¢ S— 1141
HPV70 -GCC-—-A-G CT-G A-em-A 1135
HPV59 -C-C---C-G-----A----~-GCC TG Y. N o S 1141
HPV7 [CH NN R c B W, g%, MY W c T (H———— c A-G 1135
HPV4A0 ~  -T-AC-G-re-Cormrmenen T-GC-T---G---G-T-----G G-A—G 1135
HPV16 -G--CC--C----G C---C- 1138
HPV35h YW ¢ Yo R—— § g ) N G-A— 1132
HPV31 [ N — Acee-Ac-G--A-C- 1141
HPV52 CC-TC-T----GC--om-T A Cc- 1150
HPV33 T--A C G C-A-C- 1135
HPV58 S\ ¢ S— G--C-T-----T--A c G-----GC-T--C- 1135
RhPV1 - T-A-GAG-G------A=-G--CC-GCrrmrmrmrmenn G-T----G--A----A---GC---C- 1131
HPV6b -CC-A-T--G---A---A--G--C--GC-T A--G A A 1123
HPV11 -CT-A-T-AG---A--memns c--GC-C G-T 1126
HPV44 -CT-G-GAAC-A-A--+-C---C--GCrmrmrm-Toree-G-Tor-Corme-Acenn-G 1129
HPV55 ~-T-G---AG-A-A---AC---C--GCr--men-T-o--- [Ty g o S 1129
HPV13 ~-GG-C--AG-A-A---AC-G--C--GC------A--A----T 1123
PCPV1 -C-G--T-AG-A-A---AC----C--GCr-rnrmenv- YN, SN ¢ N————— A--C- 1132
HPV34 GC--AC-G CC-C-----CA--A=-G---CC-G-----G-G---G--A--C- 1135
II-L1-34
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAATTACATTAACTGCAGAGGTTATGGCATATATACATACTATGAATCCTACTATATTGGAGGACTGGAATTT 1205

MM?7
CP8061
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108
MM8
HPV69
1S039
MM4
HPV43
HPV67
HPV64
HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

--—-ACATC-T--CC-T--AA (o O cBUNNNN¢7.Y.o7 Wy (SN, N ¢ S— 263
TT---AT----A--T=-AA-<--C-CT----CGCro-G-Grrr-AT--Cormmrmemmamems 263
----- CAC-----C-T--AA-----C--CT-G-C-Ar------AAGG-CTrmrmre-Tormemecee 266
<=~ACAG-----CC-C--AA----=-C--CC-G---A-----CAAGGACC-T-----Tmormeov Cc- 263
«--ACAG----AC---AA---<--C-CT - A----CAAG G-AC- G- T-Tomrmemn 263
-G--ACACC----GC-T---A-A---T-C---T----CGA------GAC--AT-G--A--T--A----C-- 263
NclcRololc) [oX RN NN GHiL, NOR, MUN—— GACT-CT----A--T=-Grrmmeee 263
------- TC-T--CA-T--T--A-r---Crmre-Crme-Armeme-To-Groe-Tomee AA-Tomeemee 269
------- TC---AA-T--=-Ac---T--CC-G-C--C-r-G-T--=-A---C-A--C-Gemmmee 269
we-Co-Tormr-A-To-AA--e-e-T=-CC-G-C-Crm-Go-TomrAn-To-A--AC-Grrmrmenen 269
T---A--GC---ACC AceeeeT (CHNGRY.\, U S 269
w--AT-CC-T--r-r-A-T-r----CA---C-----C--C AGA------A C-A- 263
------- g g\, . R, N (S ¢ Y. NN o & MRS &)
------ GT---A-Toe-Ae--A T T A--G 272
CC--A--CC-T--Armem-Toememene (ORI, NN ¢y N— (ORI, /% NS— C- 1190
1208
1208
1214
-G-A--C--G--CC-T--TA--mmrmemenv § pE T o7y W Ty (—— Cc- 1208
GG-A-----G=-CC-G--TA-w----Cro-T-G-Co-Crormr-AG G- T-ememmeme T-C- 1211
«-Greener-Go-AC-T--AA---oe-T--CC-Trmememmnnn CAG-G-CT--C-T--Axmrmememman 1214
......................................................................... 647
S.YNclcH oy RN, — C-- 1214
......................................................................... 207
~G--A--CC-T--C-T--AA=-mrm-Crmermemeee A---G----CCAGT-G--A-----T----C-- 1193
w--A--CC-C---C-T-A-A-r---Cr-Corerme-A-r-Ge--CCAGT-Grmommrmrnv -~ 1199
w--A-=-C-C--CC-Cr--A-A-rmrmenv C-re--AC---G--G-GCGGT-GC-Armrmemmrmnn C- 1196
we-Aee-C-T--AA - Trmemenen T-CoemrTTA=-2-G-CT-Cormrmennnee § p— 1214
------- Teeee-AcmemeAcnee-Toe-Tee-CoeAre-GorneneCo-TC-T--AC-Grmrmemee 1211
S SWGN ¢} .Y\ MU R, — CT-C--T--C-T--G----A- 1208
--AT-CC-GT---T C--T Toee-CT--CrmeeAcmenmene A- 1202
T--GT g pEY SR ¢ SN o o R o SUN— A- 1205
S N B YN T-Gor-A-wme-AA-=-Toee-Ae-Co-Toee-A- - 1205
(o [N, I Teee-T-CrmenTorm-Goener-AGC-Gor- To-Armee-Toee-Co- 1214
CT--T Temee-CoreeGormene-AG=-Gorme-A--AA-T 1223
CTG-C--rmemn AA-T--Toemee-T-Toe=-T=-C T-CT CAT 1211
CT--A-re-GT-CA-T--T-Ace-T-Cormememmmememencnas [CH I, 5, S 1214
CT-C T--C c--C-C G-A--T----CA-T-——A- 1208
S N— YN N SO, SN WO SN, S § p— 1214
T A A Gr-r-Go-T=-T-CTme-Ac-To-Tomemeeen 1208
| R S— YNNI (U R WM ¢ SN ¢ | ¢ S—. T-—-C- 1208
SN o S (O N QR T-C--T 1211
S S N, | NS NS, (SN SUN o S ) (¥ oS, Y. W, S—— 1205
SN (S o7 . N W, [ o ' S— [ NN, S 1214
------------- A--T--Temee-Acen-Cr-Tooe-AG-G-G-Crorm-To-Aceeee-C-A-- 1223
ST o M YN N (¢ — AGA---T--A--A-T--C-A-- 1208
-------- (ORI N N WS Wy (¥ o3 Wy SN o2 WU o'
-GG-A--CC-G-ACA-T--A--A-----C--Cr----C-GCr--G-G-C-GCr--Crmrmmrmrmenen C-- 1204
[cloAmmm— [ Sy N NN G S, N o 2. N (o3 Ty J NS C- 119
[clommm— Teere-A=-C----C C--A T-G-T C- 1199
GT----Crmr-G-Germ-A-e--C--C-T- -G--GG---T--A~-AC-G----C- 1202
() g G R—— § Y. N R, | S o H— GG---T-----AC-G---C-- 1202
CT---A y g A--TC-A--A-wmeneen C-- 119
() . S T--A--A T AG-T--A--A--A----C-- 1205
SN (SN, N —— § R, S T AC-Gmrmemv 1208
11-L1-35
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely TGGTTTAACACCACCTCCTTCTGCTAGTTTAGAGGATACATATAGATTTGTAAAATCTCAGGCTATTACATGT

MM?7
CP8061
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108
MM8
HPV69
1S039
MM4
HPV43
HPV67
HPV64
HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

Sl cy p p— CA-C--CC-T--T--+--C---C-C-A-C-GC-G--C-GT-------- c-C 336
i oy o p— Y. N— C-T-GT-----C--CC-C--T--C-G--------C—-A--C-- 336
SN clcy ety pRm— A-Cormemenv T--e-Croe-Goo-T=-C-G----GT--C---C-- 339
-GG-TTT---T--Crre-CA-rmememen- T--G------CAC-A-T-CG-Gr-r-Grmrmemmmmenen 336
~—-G-GTTG CA-C T--Corer-C-C-=-T--C-G---G--C----C—- 336
+--G-C-TT--Cr---C-CA--r-r-G-T-r---C--C-Cr--C-T-CCrrr-Gr-Crrmrmenn 336
--G-TGTG--C-----C-CA-A---n-nm- T----C---G-ACT-GC-G---GC--C-—-T--C 336
—-CC-T--CTTGrmrme-Avmmrmenens G--A--Grmrmr-Goe-A-T---AA-TCA----Crnemmnn 342
—-A-TTG A G-----G-C---C-C-----G---AA-GCA--A-CCT-T-- 342
w-A----CTTG--C--C-A-ememmnn [ G N o S— AA-GCA--A-CAT-C-- 342
«--G-GT-Corrr-G-Crmrme-TCo+-G-Arme-T---C-C--T-GTCTAACA----C---G---- 342
o7k, PR A-G--A----C----C T-CC-G C- 336
SR, S— [T NS N o S . N N— Acne-CT--Aceme-Crmrmemeee 345
we-C-T-Coeme-A--G--A-G--Crmrmrmenv Y. N Acee-Cor-Ac-Toeen-GT--C 345
we-A-=-C--C--AG--A-AAG------G----C G-----C-G--A--e-C---G---- 1263
......................................................................... 205
<--G=-G-T-==-G-Cr-r-G=-Corr---A-=-GT GC-G C--ACG--- 1281
we-G-TGermrme-Avene-A-GA-Crorme-Acen-G T wor-G-Aren-Cor-AG-A----CGC--- 1281
«-Gor--CTTG-A--G--CAx---Cr-Gr-rn-Cr-Crmrmemeev T---CT--CTCT--C---C--C 1287
«-G-G--TTT---A--A--CA----C--G----C--G-----G--CA--TCT--CTCT--C----C--- 1281
SRR | s [N N o NS o ' c N o S— T-GTCC--TCA--C-----T--- 1284
w-A--G--TTG--A----CA---C-G-A--C--Gr---Grornen-Cor-CTCT--C--A--T-- 1287
647
--G---T-GC-G--CAGA----mrmem-- 1287
207
C---G--C-C--T--G-G---Crnene-Crmrmen-Cormrme-A-T-GC-G--Cr--- 1266
C---G--C-C--C--G--Go----Cr-r-GCr---Cr-T-w--A-T-GC-G--Crmrmemenon G- 1272
<--G-CC-Cr----C--G--C--C--CC-GC----C--C--C--G-A-T-GC----C--A--G--A---- 1269
-AC----CTT-=--CA--rmee=-G-Ac-G-Cr-r--G---A-T-~-AACTCT----C--C-- 1287
S NS oy S Gr-re-Grmerne-Goe-T-G-AA-GCA----C-GC-- 1284
-A=-GT---C--AG--G-CA-A--C-------C-A---C--=-A--T-=-AGC-TT----A--C- 1281
A----GT-G--T--GT-G-CA----Crermmen C-A--C---A--G---AG-GCA-----A--C-- 1275
-G=-T-C--G--AGTGG-CA-C--CC---Acr--Anmcmemms A---T-G-AGCACA-----A------ 1278
w-Co-T-Coe--AGT-G-AA----Crnemmmeee Acene-G-A-A-T---AGCACA-----menem 1278
«--G-TC-C-C--C-AA--A-rmmemeG-Trmmmemme C-Toerer-Corme- G T Toememme C-- 1287
w--G-CC-Trme-Arm-A--A-Acre-G-Tormemeaee-C-Tooe-GC---AGTT---G---C-- 1296
-C-G-G-T--T--A--Ac--=-C----G-TA--C--T--C----ACC--C-G---GCA--Cr-------- 1284
--G-TG-C--T--A--A C-T-TA CC-C-A-C-GC----AGCA--A--------- 1287
A--AG-T--C--T--A--A-----A--C--G-T-+-C--G---G-A-T--C----AGCA-----AG----- 1281
S SR YN TT--C-----CC-T-----TC----GCT---G-A--T--- 1287
-AAAA-TGGT--T--AG-G-----A-CC--G--Ax----T-=-=-G--C-T-CCAA-A-A--C--AG----- 1281
-AAAA-TG-T--T--AG-Co----ATCCrmrmemmrmememenen G--CC-T-CCAACA------- G-C— 1281
<-C--CA--T--C--AGGA-GC-CAC----A-----T-rx-Grrmern-Crr-Crmr-Ae-G-T--- 1284
—-CC-T G------G--CC C-r-en-C-C-Armrn-Cror-Armee-G-A--T-—- 1278
=-A--G--CA-<---C--A-G-TC--Gmememmen QRN T o o o 2. N o S 1287
«-CC-T-Core-A--Grme-ATCor-Gemen-CormeCoremmenen C-CT---ACT-----A-~T- 1296
T--A (O QRSN ¢ SUE, ¥ o M— G- 1281
------------ g U N G RN MR o SN, | oSN o SUSSUI., S o V1|
------ GCAG--T---G=-~-GCTCC--GC----C--C--+-G=---G-CG-~-GCC--C-C-C--- 1277
«-G--T-G--T--C--AAA--G--CA----As---Cr-=-G-A--GC-G--A----C----C-- 1269
weenT-G-T--A--AAA--G--CAC-G-------- Teeee-Ar-e-C-G-Acor-Coen-Come 1272
-G--GT-G--G--C--AAA--G--CCrn-rnrmv C-A--Co--A--GC-G--Crrrn-Crrmrmenee 1275
w-G--GT-Gr---C--AAA--G--CCr-r--A--C-Ar--Crr--A---GC-Gr-A-rmr-Crrmmrmene 1275
-GC--T-T--C------AA--GA-CA---—-A--C A---C C--A-G- 1269
w-A---T-T--C-----CAA--GA-CA-----A--C A---TC-G Y N— 1278
SR, S— [T N o SN N— Ac--T-CT--Acwme-Crmmemens 1281
11-L1-36
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1278



L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely CAAAAGGAT...GCACCTCCAAAGGAAAAGGAGGATCCATATGCTAAATTTAAATTTTGGGATGTTGATTTAA 1348

MM7 e G-CCTT-CG-C--TGCCCCT--AA------T----A-GGCC--G T - [CH— 409
CP8061 -G--AA-CAGTC-T---~-TGCA-----AA---C--C=--AG-TC---Cr---e--- [cHcRu— 409
HPV72LVX100 ------- C-...--CA-C--TCCTCCT--A--Axmrmememmemees C--ATCC----AC--G-rmemv 409
HPV62 <--G--GG...CTG--A-CCGTCCC---T---C--G-----GC--A-G-C-------AC-~-G---C-T- 406
CP8304 - G-GCT--TG-C--TGC-CCC--A----C--T=---CG-CA-GTC-------ACA---CC-T- 409
CP6108 e GCACT--TG-C---G-ACCT--AA------rmen-- NN CEY. o oR— G--C-T- 409
MM8 e GGGCC--CG-CG-C---CCT---Armre-Tore--GGCA-GTCCmmrmemeev Y. N— 409
HPV69 --CGC--...--C---G--C--CCC T-AG------A Cm-C-T- 412
1S039 «-CG---C...AGC------C---CT=-AC---C--T-TG--A----A---G-----ACC--G--CC-T- 412
MM4 --C----C... AGT+----C---CT--AC-A--C--T-TG-Ar-r-Acrmrmemenv A--A-CC-T- 412
HPV43 - Y.V N, o S— (o] cRmm— C---AAA--G-A--C--ee-A-AA--C-T- 412
HPV67 - AACA...T-C-r-r---CA-Cr-r---A-r---TCT-AAA--G-AC-G T -------- AA-CA------ 406
HPV64 ~GCGTCCG...CA-----T----TCT A-G-C G-A-CC-T- 415
HPV73MM9  ---CGTCC-...CA------T--A---CA-----Crremenmv C--GC-ATCC-rmrmemenen A--C-T- 415
HPV54 e A--AAT--C--G T--CAG T----~-AC----CC-T- 1336
COPVL oo 205

HPV32 ~-GCTA-G...-T-A-AG--CCT-----AA------T-T-T--G-C-A-TCr-rrrnenv A--AA--T 1351
HPV42 ~GGCTA-G...-T-A-AA-GCCA-----AA------T---T-AG-C---TGG-------- G--AA--T 1351
HPV3 S S —— C-CT--G---C-A--C+-C--C--C---C-A--Cormrmemen-A--C-T- 1357
HPV28 e .- TT-C--C-CTACC-----A--C--T--Crr---C-A--Crrmrme-A--G---C-T- 1351
HPV10 «-G--A---.. A-<-C--C-CC--G--Crrrmrm-Crmer-Are-Crre-Crmemen-C--A--C-T- 1354
HPV29 - A--... TTGG-C--T-CA-----Cormenn-Grmr-Ac-GC-A--Tw-Crmrmenen Y. N— 1357
=Y OO 647

HPV61 ~-GC-----C-G--ATCCr-----ACn-mrmenn C 1360

XOB 207

HPV2a ---CTCCC-G-CC----- --G--C-C- 1336
HPV27 ~-G--ACC-...A-G--C~-T---ACCCCTACA----C-----C--CA-G-CC--Cr------ G--CC-C 1342
HPV57 ~-G---CCC...A---C--T-~-ACCCCTACT----C-----A-CCA-G-C---C--------G---C-C- 1339
HPV26 ~GCGTA-C...-C-----TGT-CC----A----T-T-CAA A 1357
HPV51 oo C...A-Crore-Crm-CT---CCA--T-TGr-Crmr-Armemmmemememcamemenens 1354
HPV30 1351
HPV53 1345
HPV56 1348
HPV66 -G-G---A...CAG--C--TGCA-----Cr--=---CCTG----A---G A-—-A----C 1348
(S1=IVAT H— .= TG-A--GGCT----TA--s---Cre-Ae-G-Ar-Grmrme-Avem-Gormenen 1357
HPV45 e o A-TA-A=-TCCA-=---Crmemmmemces Ac-ce-A-Goere-AC-----CC-- 1366
HPV39 e .= T=-AG--CCT--me-A-Armrmemenen ACGGTC-A--Gr-r-r-Acrmee-Co-- 1354
HPV6S8ME180  ----- A--C...--C--G--CCTACT--AA----rmrmenv A-GGC--A--Crnmm-Ace-AA--- 1357
o217 o B — o ToeA--CCT----AA-<----C-e-ACG-T--Acmwmmme Y. N 1351
HPV59 oo C...A-CG-A--GCCA-TT--AC----C--T----AC---C-A--G-----CC---A-—-C-T- 1357
HPV7 ScTo] c [N o MUY N——— Y.V N — A--AA--- 1351
HPV40 ~GCGC---...-G-Cr-Corm-T-CGmrmrmrmencncs Y.V N —— CA---- 1351
HPV16 - YOy W—— GCACCT--A--A-----CCT-AAA----AC-CT------- A--AA------ 1354
HPV35h e ACCC...AGTG-A-----ACCT--A--T-----~-TAAAA--T-A--CT-------- (cH— 1348
HPV31T AAC-...--C--C-A----CCCr--A-=-=-T-AAAG-T-A-G T------ [ w— 1357
HPV52 —e- AA-C... Ac--A--T--A-Grorme-Awr---T-TAAAGG-C-A-- TG [cH cH— 1366
HPV33 - Y.V-\o7 Wy pH—— A--C--C-TA-G----A--Crmrmreeev YN B— 1351
HPV58 - AACA...<-<-Cn-T--Anermene Acmee-TAAA <A CT -memeee G--A-C-- 1351
RAPVI ACC-...<-=-C--Co-As-rrme--Ax-C-G-T G----G-A--CCrmemmrev [cHcRu— 1347
HPV6b - CCC...A-T--GAx-rmememen CCA----C---AAG--CC---G T--m--- [ N— 1339
HPV11 ~-G--ACCC...A---—-GA--A-----AC------C--AAGG-TA-G-G T-------- G--A-C-—- 1342
HPV44 e CCA...C-C--GA-----Cr---Cr-r-Co-Crrer-Acre--A-GT-o---G-G--C-T- 1345
HPV55 e CC-...C-C---GA-----C-r-Crre-Cr-Corme-Acrme-A-GT-rmeen-G--A--C-C- 1345
HPVI3 e CC-...A=--GAT--A-----AC----+-G----GGGTC---GT------G--A--C-T- 1339
PCPVI - ACC-...A-T--GAT-----G--AC------T=---AGGTC-C-GT--------A-—-A--C-T- 1348
HPV34 ~GCGTCCG...CA-----Tomrme-CA-wm-Crmrme-Grme-A-G-Crrmmmene G--A-CC-T- 1351

[1-L1-37
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely AGGAAAAGTTTTCTACTGATTTAGATCAGTTTCCTTTGGGACGCAAGTTTTTATTGCAGGCAGGGGTTCGTGC 1421

MM7 SN o N 2. NN ¢ Ny N 452

CP8061 -GCG------ACTA--A--Grrmmmemma o] o 452
HPV72LVX100 =-=-Co-An-m-Crme-CorGrrmrme-AnemeCoTormrm e 452

HPV62 449

CP8304 452

CP6108 452

MM8 452

HPV69 455

1S039 455

MM4 455

HPV43 ~ CA--ee-=-G-AC-AC-TACC------C--A=-CGC.....orrrrrrerrrrrrrrrrrreree 455
HPV67 449

HPV64 458

HPV73MM9 .. 458

HPV54 - CGA-----AT----CC-T--C C—-T C-A----T--CC-A---- 1409
COPVL oo 205

HPV32 cT G Acee-TA-Goroemem-CromeAn-Toe-T-Aces 1424
HPV42 cT A A--TA-A-mmemenv [ORNIGR, (¥ ¢ E— 1424

HPV3 -TCGT---CCTG---C-TTCG----C--CC-T--CA-G--A---C-CA-----CTC--T--AG--A- 1430
HPV28 - TCGC------CT---C--TCG-A--Cor-Core-A-G-Armenm-Acre-TTG--T--AG-- 1424
HPV10 --T-G-----CCTG--CC-GTCrmrmemn CCrrer-Ac-Acr-GC----CTG--T--A-T- 1427
HPV29 ---T-GA---A-CCTG-----GTCA CC-een-T--A A---ATC--T-CG--CCG 1430
=Y OO 647

HPV61 GA--C c G G C-TCCC-C.. 1431

XOB e 207

HPV2a GT---GT----C-TG--C-G-Co-A-eme-CrmrmTormememence GC----CGG----C-ATG.. 1407
HPV27 G- Too=-=-TG---C-G--C--A T o CGG--ACGACG.. 1413
HPV57 GT---GT----C-TG--C-G-Co-A--Co-CCormrmemmmmrmememcnncnas CGG---CCACC.. 1410
HPV26 AmeAcmmeme-TemeeGrme-Acoe-AC-A--G-Teo--A-G--A----C--CA-A-AACG 1430
HPV51 ~  —ee- CGA---TTA-mememv (O NI . S, S G-----TT--C--A-AACG 1427
HPV30 «--C-GT--=---G-=-CC-T--C-A--C--AC----CA-A------c-- A----ACT T-emenmemv A- 1424
HPV53 -AA-C-GT-----G-----G C-T--CA-G Aceee-TTeeeC-—-A- 1418
HPV56 SO ¢y p—— A--CC-G----A=----AC----TA-A--A------A----ACTG--CAC-A-GT- 1421
HPV66 SN oM cly N o’ o ¥ c NUI— TA-A--A------A---ACT---CCC-A-AC- 1421
HPV18 TTA-C A-A---CC-T-----T--A--=-GG-T--T--AT-G---CG 1430
HPV45 e A-ee-CT-Core-Gmmr-A-A--CC-T--T--Armrmene-G-Toee-T--T-A--CG 1439
HPV39 [cH— AG-TTG--AC-T--=-Ar-Crermmemees g g N ¢ —— CA--C--CAG 1427
HPV68ME180  ----nenenv- AG-T----AC-G--C A A---C-T--A T--C-CCG 1430
(812317 (S Y SN .Y o S c M. S— C-A---T---C-—-CAG 1424
HPV59 ATT-—-A-C-A-AC- 1430
HPV7 CA----Ac-=-AT=-C-Gemmemen YN N W S o, ) S—— CC-A—-CA- 1424
HPV40 CA----GA-----T-CC-A-rmrmemv Aceme-Ac-Acene-Tomee-CC-TAmwmee T T Acenn 1424
HPV16 G-A-CC Y. N— A-c--C-A--A--—-AT-GAAG- 1427
HPV35h G-A-C Acee-Grme-CoTo-Acee-Go-A--A--AC-AAAG-- 1421
HPV31 -A G-A YR, . N— Y. N— ATA-A-G-- 1430
HPV52 -A G-A A--TA-G G--A C-A-AG.. 1437
HPV33 e A----AG-A A TC-AAA. 1422
HPV58 G-A--C A A--AT----CC--AAA.. 1422
RhPV1 G-A C--A---=-C--A--Crme-Ac---GCrme-A--T--CA-G---- 1420
HPV6b -A G--A-Grmeme-AA G--A-AAGT--ATA-A-G-G 1412
HPV11 -A A-G---A (oo N, E— AAGT--ATA--A-G 1415
HPV44 [ ——— G---G--G---A-A---CC-T--TA-A--Ax-memnn A--AA-G--T--G-AG- 1418
HPV55 GA G--G A-A--CC-T--TA-G--A--mememrmv AA-G--T--G-AG-- 1418
HPV13 G--AC A---CC-T--CA-Axmrmemenmn- A--AA----C—AGT- 1412
PCPV1 . N G---GCr--m-=-A-A---GC-T--TA-A--rmrmrmenv A--AA---C--—-AAA- 1421
HPV34 . N NS ¢ 2N NS o 2. Ny .\ S—— A--ACT---TA-G----- 1424

[1-L1-38
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely A....... CGGCCTACTGTTAGTGCA...CGAAAACGCCCTGCTCCTTCC.ACCTCTTCTTCTTCTACTAC 1481
MM7 et 452

o110 1 452

HPV72LVX100 ... 452

HPV62 449

CP8304 452

CP6108 452

MM8 452

HPV69

1S039

MM4

HPV43

HPV67

HPV64

HPV73MM9

HPV54 AAGGG-A-AG-GCG 1469
COPVL oo 205

HPV32 S A-A----AAC---CA--...GT-----AA-A-AT---- -GTCAAAAG--—--T--C- 1484
HPV42 A------AAC-GTC--T-...G-T-----AAAG--GT--A-A.G-TAAA--GT---T-AG- 1484
HPV3 .- CT=-G-A-ATC--TT...--T----T-G--GA-AA--.~-A--AGAA-AG-G--G- 1490
HPV28 +112-CT-C-G---CTCC-TT...--C-----T--A~-GT-CA--.--GAGAGGA--G---G--G- 1484
HPV10 vereresm-CT-CG-C--CTCC-TC...--Crmmrmemv G--GA-—--.G-GA-AGGA--CA-GG--G- 1487
HPV29 G..... ~TT-AGTA--CCCCT-C...A---G----GAA-GA-CA--.--GG-CC-CA-CC--G-A.. 1488
R OO 647

HPV61 T-A~-ATC--TGTCA--C-----TG----C--CAG-.T-TA-CC--A-A--CT-CC- 1487
Do/ 207

HPV2a «-C--G---G-C---GT---G.GGGA-CA-GC-GC-C---G 1460
811V SN oS o X s o S — A-C---GT-GGGCG-GG-CA--AG......... 1458

1 V77 AN S ¢ | o Sy — G-C---G-AA-T.G-AG-GG-GC-CA--G--.. 1461
HPV26 e ACC----T--CTTAT----T --emmeev C--A-C-AACG 1487
HPV51  C.......AA--C-GACCAG-C...... iy p— G--CT-A~-G.G-A--C-----C---T-CT- 1484
HPV30 T, AAA---T--AC--C-A-T...AA------T-G--C--CAGT.T----A-C-—-A-AC-AT- 1484
HPV53 T AAA--GC----ATCCT-T...AA----=-Te---T--A-T.--A---A-C--AG-CC-CT- 1478
HPV56 S AA---G----AGC-A-CTCTAA---G--AT-------- A--T--A-C-—-A-AC-AG-A.. 1482
HPV66 CCCTAGACCCAA-G---G---ATC---CTCTAA--GG--GG-Gr-----A--. T-T=-Crrmeene AC-AG- 1493
HPV18 Coveneen. AA---C--CA-AG-CC-T...--C-----TT------A--T.G--A~-A-G--—--—-AAC- 1490
HPV45 T, Ac-e--CA-AG-AC-T...--T--G-Toro=-Greeoe - Goe-A--G-Am---G- 1499
HPV39 G...oe:m-Coo-A-AG--C-C...----G-G-----G-A--,--T--C--G--C--AG-—- 1487
HPV6SME180  -........ «-A--C---A-AG-CC-C...--T--mmemmeeee CA-AG-A.--TA-G-A--A-CT--A 1490
HPV70 - Te----A-AG-CC-T...--Crmrrmemmeev GT-AG-T.-AA--G-—-C-AG-CT- 1484
HPV59 AA--C---A-AG-CC--...--C-----TG-A--G---G--.C-TA-C--A-CC-AT-AC- 1490
HPV7 AGT---AAT-C...A-G--G--A-----C---A--T-T-----C--—-—-GGGT- 1484
HPV40 GGT---AAT-C...A-G--Gr--mnmm- C--ooeT-Goo-C--AGC- 1484
HPV16 AAA--A-AAT---CATT-...G------AAAA—-A-AC--.---A-C--A—A-CT-— 1487
HPV35h Covr. Ao A-T--ATT-...G-C--G--TG-A-----AG-A.T-TA-A—-AAAAAAT--T- 1481
HPV31 ~T----AAT---AA--...G-T----TAG---A--C--A.G-A--A-CA-A-AC-AG- 1490
HPV52 e B cTcTololox.Y- W j— AT-A--G.G--C-ACG-A-C--C--A.. 1488
HPV33 ....G-A-AACC--AA......-TT---~-TG-A--C--CA-A. T--A-CCGCA-A--GT--G- 1475
HPV58 e G-A-AGCCC-A......-T----TT-G--C---A-T.---CG-G-AC-A--C--C.. 1473
RhPV1 S C-----CC-GC-C--C...-CC------A-A--CT-A--T.-----A-----CAGCC-CCG 1480
HPV6b cerrrrersr=T-CT--A--C--A~-GGTGTT--Gr-mmmmoev GT----AAG-C--G--G-CC—A 1475
HPV11 B —-A-GT---C-C--A~-GGTAT---G----A--GTG--T.-AGC-C---A-AG-CC-C-A 1478
HPV44 Cor. ~TT-CT----C-~-TGGGTA-G----T---~-GT--G-A.G--A--—-C--CAG--AACA 1481
HPV55 Covvereir=-T-CT---C---TGGGTA-----T-----AT--G-A.G--A---A--C--C-G--A 1481
HPV13 T, A--T-CC--A--C---T-GGTA-G----TG---AT--A-A.T-TA--G-CA-AC---.. 1473
PCPV1 1484
HPV34 1484

[1-L1-39
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L1 SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely A............ AAACGTAAAAAAACTAAA

MM7

CP8061
HPV72LVX100
HPV62
CP8304
CP6108

MM8

HPV69

IS039

MM4
HPV43
HPV67
HPV64
HPV73MM9
HPV54
CgPV1
HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV77
HPV61
X06
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
HPV7
HPV40

HPV16 -ACT......GCT-----C------ CG---G

HPV35h TAC.........
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
HPV34

[I-L1-40
AUG 96

* coordinate 7156 in HPV16R

1542

1506
452
452
452
449
452
452
452
455
455
455
455
449
458
458
1494
205
1512
1509
1515
1509
1512
1512
647
1518
207
1485
1458
1485
1512
1515
1506
1500
1500
1512
1524
1518
1518
1515
1527
1518
1518
1518
1509
1515
1512
1500
1497
1505
1503
1506
1503
1506
1500
1509
1509



L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

L2 end for HPV25, 14d, 5, 47 <-
L2 end for most B HPVs <-

most-likely ATGGCAGTGTGGCTACCAGCTACTGGTAAGGTATACCTTCCACCATCAACACCAGTTGCCAGGGTACAAAGCA 73

HPV19 A----A-G-----G T 73

HPV25 Te-A-Grme-Ge-A--G TeT 73

HPV20 Te-A-G---G G T C---T- 73

HPV21 T--A-G---G T G-T C 73

HPV14d Te-A-Go-e-G T T C---T- 73

HPV5 73

HPV36 73

HPVA47 73

HPV12 wee-Temem--A-G-G--CCA C--T--A 73

o1V R ——— YN o c T o S T--T--G--T--T 73

HPV24 ~T-Gere-T-G----C-G TT-G 73

HPV15 S S—— [ W CH YN, | ¥ c SN S, S N\ X, — 73

HPV17 SRy (SRR ¢ NN S SR W ' Sy (R o SR N 3 N 73

HPV37 SR Wiy (SN ¢ N ¢ ¢ SRR W, ' T (SR W o SRR W MUY ¢ S 73

HPV9 S 0 S — e TT-G-----G G--G--A--T-mmeev 73

HPV22 -A-CC-Cormr-To-A=-T-Grmeme- Ao TT-G=-T=-TA-GC----G--A---C-Ax------A-- 73

HPV23 YW o O N, U, S— A----TT-A~-T--TA-GC----T--A---C-A--G--G--T- 73

HPV38 S SR, S, S, (YN SNSRI N, (c NU W o g— GC-C--T-memmmv 73

HPV49 Noloq P ol N, JUE, U W—— § PN, S y P N— 73

HPV4 —T-GAGT---T--T-TA-A--G----A--C---T-A--T---G-TCA--T--G--A~-A--TTTGGAA- 73

HPV65 - GAGT---T--T-T--A-AG----A--G----A--T--CG-TCA---T--G--A--A--TTTGGAA- 73

HPV48 TC----TCTG---TCC--+-C-----T----A--T--TAGTG------A~-TC-T--GTTGC--- 73

HPV50 TCAT---TCCT--A-CT---Are-Tomememmemence Y i i A--TTT--o- 73

HPV6OD TC-T---T-G-AGA-AG----AC-AT-G--T------- AGC-AG--T-----TC-T----TC--T- 73

most-likely CGGATGAATATGTGCAAAGAACAAATATCTATTATCATGCAAATAGTGACCGACTATTAACTGTAGGACATCC 146

HPV19 TG C T C---C-C----T--T--C- 146

HPV25 T--C cT C T--T--C- 146

1V R ——— [y p N W 3 QRS NNGRIN RN, S, S 146

HPV21 A C---C § PR, g’ S y iy p— 146

HPV14d N S—— [CHy g M—— 3 QN W, g iy 146

HPV5 -C CA-T C § [ P e — y p— 146

RV J— Y. NG S— y TTC--C--A-=---C-Gmemmemn o 146

HPVA7 e (o7 V. N ¢ Y, H— SR SR, U W— 146

HPV12 e CA-T----G=-T=-Crr-x-Crmre-CorCormrCmmrArmen-CoCrmemmmmemennan 146

HPV8 e (o7 ¥ — § g GRS SN o BN o SN o S NN ¢ o X o SS—— 146

HPV24 CA-A-G C---TC T c C- 146

HPV15 o S— G-Groee-T---G-A-T---Croeme-TGrommmmes § P T N S 146

HPV17 GG T-T---C--=-T-TG-+-T--T--CC------G---—-C-- 146

HPV37 TeG [N | m— C-TG--C--T--T--CCrrmrmmmmemen- C- 146

HPV9 -C G T-T T TT-GC---A--G--T----- 146

HPV22 -C--Gor-=-G-G--G--TG-C C-—-T-TA T 146

HPV23 G-----TG-C [N RN, Wy N ¢ S— C-C-- 146

HPV38 e G--Croe-G-Cormemenv CoermeneCoe-Co-T-Cormemenee A-e-Cenme 146

HPV49 e CA-T--G--G---G-C---C T T--T-G 146

HPV4 T--Crrme--A-CACTG----TC-C-G----TC--C--TGG-CA--AA-G--T----menon [oa 146

HPV65 ~T--C-=----A-CACTG+----TC-C-T----TC--C--TGGA-CA--AA-G--T--------- Commr 146

HPV48 iy g— C-----GA---GG--G-A---T-T--A-~-GC-C---AA---T-TA-T--TA-- 146

HPV50 o — A--GA--TG--G-T--C-T------CGC-----G--TT--C---T--G-----C-- 146

TV R — A--GCCr-----T-AGT--T----A--GGA-C----A--A-GC---Tr--w-o-- Cc- 146
11-L1-41
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely ATATTTTAATGTTTAAGATATTGAT...GGTGATAAAATAGAAGTTCCTAAAGTTTCTGGAAATCAATACAGA 216

HPVI9 e TA--G---CA...--ATCA--T-we-Acem-Anenmne Y. N— Cc—G 216
HPV25  creeeeeee G--CA-CG-CC-A...--CTC---T-GCr-A---A-----Go-Acrmemenee o 216
HPV20 ceeeeee A-A=-T--C--CC-A...--CAC---G--A-r--Crmen-Grmrmrmemencaes GC--m- 216
=V R— C--T--CG-CA--.. A--Cr--G--Arrm-Acemmma- Ace-Gee-C--G 216
HPV14d wee-Crm-A-A=-T--CG-GC-A.. A---Cro-Goe-Anem-Ar-Armem-Armememencace CT-G 216
HPV5 Teer-Crmer-An-CA----A-... GC-T--G G---A (o 216
HPV36 N B B Coee-AC-...-<-A-Con-ToememeCrmemenee G----T--C--C-—G 216
HPV47 e C----A--CA--A-A--...=-AAC--C-T---G--r-A-----A--A--T----GC-T--G 216
HPV12 e (ORI T--~-ACAC-...--A-A---T-G--G G--A (o 216
HPV8 e (oRm— CA-C-A-A--...-=--C-C-T--C-Gr---Corer-Aw-Grrmrmee-C---G 216
HPV24 e [oR—— CA-C-A----...<-CACAGT-T---G-Crren-Grmrm-Aremmmene (o 216
HPV15 C--C--G-----AG-TC-G--A--...--A-G--GC G T 216
HPV17 ~T--A-G---AAG-TC--C--—-...--ATTA-G C G-T— 216
HPV37 - A-G----AAG-TC--G---...--CTTA-----C--G A 216
HPVO A-G--~-CCGCTCAGGC--C...--AC-A-GG--T-----Cormrmenv Goe-T--G--TC-G 216
HPV22 T--C---G-----AG-TCATCA---...~-A-CA G--C G G-TT-G 216
HPV23 e G-----AG-TCACCG--...--AG-------- T--A~-A~-Gore-A-GoreeT--G 216
HPV38 216
HPV49 219
HPV4 ~ T---CCA--GA-----G-AC-GGAACC-C-C---G--TT-wmwrmrm-Gorme-Anem-Gmenen T-- 219
HPV65 CCA--GA---+-G-GC-GGATCAAC-C--GG-TT T-rmrmmememmmmemems G---G--T-- 219
HPV48 Teee-Gee-G=-A-C....... A-A--C-CT---AC---Ancmmrmrmcmens (o3 p— c- 210
HPV50 eeA-G-A-AG-........ ~—-GAG-T--CA A--A-C 210
HPV60 Teee-Go-A--AT---C-G--G-... TCAA---T--TACT--A------TG-AG--------- G-TT- 216
most-likely GTTTTTAGATTAAAATTACCAGATCCTAATAGATTTGCATTAGCAGATATGTCTGTATATAATCCAGATAAAG 289
HPVI9 oo C-rnene-Crmrne-C-Crennn-C-T--T A-G T 289
HPV25 G C---C-T--=-TC-Toe--Corme-A=-T=-Coere-T--Conee 289
HPV20 G 'y c-C G----C 289
HPV21 -A--C---C-C----G cT c C-G- 289
HPV14d e C---C---G-Gmrn-CrnmneC T--C T 289
HPV5 ~-A--C-CC c cT T--C-C-T--C—- 289
HPV36 - C-C-G T ) pE RN, SN o S 289
HPV47 ~G--C-C G TC---G--Crmrmemnmen C--C-T--C—- 289
HPV12 ~-A-=-C-CC-Crmen-Grmrmmen YN R g pE N S — T--GG- 289
HPV8 ~C--C-C-—G A-c-G-----C-G C C-- 289
HPV24 GC-T c T c G-G- 289
HPV15 -CA---GG-T-CT--T o C A 289
HPV17 N o{OR OB N X o M—— AG-----C--Germrmrmee-Ae-T-Coren T--A-G- 289
HPV37 -Corer-GG-T-GG--G-rmm- YN S— A A-G- 289
HPV9 ~CCorme-A-T-GCrmen-Torme-Acene-Genen T A--T T-G- 289
HPV22 R ¢ N o Sy S C-A-----T=-G-G-------A-AA-CC--G--—-C--A-GGT 289
HPV23 No{ORN Ty N o, SN G Y.\ c S— C---A~-A-C---Goe-Tee-T 289
HPV38 TCA---C-GG---CC--T--m-m-m- [ORSYNCHNN, (SN o SN g p T T 289
HPV49 -cC cT c-C Cor-ToereeoAA-A-cee-Crme-A-G- 202
HPV4 S cH— C--T--G----C-Ax-Cormemmes T--ATT-—-ATGGCT-T--G--T-T--C-T- 292
HPV65 - C----CT-T G GATT---ATGG-T-C---G--T-T--CC-T- 292
HPV48 S NS e') %) - C-AG-----TC--TT----AAAA-T-------- Tee-G- 283
HPV50 SINGE, ¢}  cR—— C-AG-----TC--ATT--CTA-AT-G----CT----C-- 283
HPV60 =-A-GC--C--CT---Toememme A--C-A-----A-GAT---C-GAG----C-T---C-—--A-G-- 289
11-L1-42
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAAGGTTGGTTTGGGCCTGCAGAGGCATAGAAATAGGTAGAGGACAACCATTAGGTGTAGGAACTACAGGTCA 362

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

A--G---G AT G-----C T-G-GT-—A- 362
----- c T-T AC-T--G-en-T-rmee-Ge-G-GTG-—= 362
SNSRI M, |, | G C--T---G-GT - 362
A=A T A-c--Goe--Co-Go-G-G----G-G T 362
—--AC A T c T T-G-GT—A- 362

Y. S CA----C-GC-GT----
So% A g g G--C-G C-G-G---T--- 362
--Coenern-Gor-AG---T--G---C-T G T--C-G--G--A- 362
~-C-C---G G--TCormrme-To-Ae-G-TmenTormenee-T-C-Gon-Toee 362

c AT-G--r-Amr-G-To-Go-T-eo-C-Toon-Go-T--A- 362

YN T-ee-CA---G T--G-GC-C--C- 362
we-AceneAc--GT AG T--G--A-GT--A- 362

S cH— [CH— C--T--T--C-GT--A--
------------------- () PN OR SNNNN_——G————N, S S QRN 10
N 1 (o3, J cR— T--AG----C--
SN N— A--TGC---C-T--G-----AC-------G c A 362
---------- Gr-rmr-TGCG-+-T-G-G---CCr---Grmrm-C-T--A G 362
362
[ ¢ R— Y.\ —
T--A--A--Aeeee-T--T-A---GT A G--C T--C 362
N R— [CH—— GC---AC-T-+-C--CC-C--Crror-T--=-G--C--C-G-----A-- 362
----- [CH TN, N TN o S—
T---C---G A----C-T CC--G A--T A~ 362
SN N (NN, (NN, QR QRN ¢ SN, N . S W (015
TCA c A----GT
TC-+-G-Grorm-Ce-Go-Grrme- TTwemene-C
--C-CC-A--A---AAACTG--G--A-rmrmemen-n Acrnr-GG---GC-Trm-Aner-Tormmmmenene 365
-C-TC-T-----AGACT --r--Arwrmmememcace G--TGGT--CC-T--GA-T-----A---C-- 365
~C-T=-A---—-AAACTTGTT=-TT-G---G---C----GGG T--TC-T--Crmrmr- Trmmememen 356
SR, AAACTAGT--T-----G-C-Gr---TGG G- T-rmrmov Tee-TeeTomene 356
-G--A--A--C---AGA-TGGA---C-T-----Trmememen TGGG--T----AA-T--T-T--C- 362

[1-L1-43
AUG 96

38

38

38

38

38

38
38



L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

poly-A for HPV8

- <-
most-likely TCCATTATTTAATAAAGTTAGAGATACAGAAAATCCTAATAAATATAAAGCAAAA........ TCTAAAGAT
HPV19 e [CH RN e N ¢ S— G--C-----CTC-----G-GC-CT..........--CT- 426
HPV25 C----G-----C-G---G-C--C A---TCT 3 ) I— C—- 426
17/ S —— C--G-T--Corermme SR, /o R— GG--TuccoosA-CT-- 426
HPV21 G-G--C G-TC---C-—-A-TC--CCA..AAT--—-CT-- 432
HPV14d G--G-T C--CTC--C-GGCA-C--GCT...AAC--C-CT--- 432
HPVVS20 C--TC-Grmr-Co-G-A-AT-memmmmemen GGC--C-C--memmn GG-C-...... Armememee 102
HPV5 C--T-AT--Cremmeev Y S— CAG----GC--C-T-A--TTT.........emeeen 426
HPV36 (O o S— GT-G-A---C--T-----CAG----TC---—-T-AA-TCT.........-ememm 426
HPV47 C----AT G--AA CAG----TCC----TCA----C 426
HPV12 -C-AT----C---A--A--C--G-----CT-A----C-~-GCCA--GGC....... AG-—G-— 426
HPV8 oy p— G-A---C--T---=-CAGC---TC---C-CCA---C-.........~-- C 426
HPV24 e C-----G-AT=-Crmmmeev C---GTATC----GGA--C--GCA..TCG--C-C-— 432
HPVVST75 «+-C-Grm-Crmmen-AT--G-C CTTAGCT--C-GG---C-GGCC...TTT----CT--- 108
HPV15 S RN o S o MY\ S—— G---AAC-G--T--C---GC--C........-—-CT-— 426
T VAV/S T 7 G o S —— AA--G-GGC---C-—-AT-CG......... —-CG-- 102
HPV17 S O ¢ S— GT-A---C--T----AAC-G--GC---C--GTGG-........~—CT-—- 426
HPV37 C--T--rermeee-T-A-G-C--T--G--AA--G---T--CC-~-GGGGG........-ACGG-- 426
HPV9 C G c CT---GC--T--C-~-GC-C-......A-ATG-— 426
HPVVS92 102
HPV22 426
HPV23 A-GT-— 426
HPVVST73 A-A-GT-— 52
HPVVS42 TG-GC-— 105
HPV38 426
HPV49
HPV76 102
HPV75 T--G-CrmrmmrmeA-AGo-Toeoe-T-Aveme- Tooe T-A=- TG 102
HPV4 Sy SR N ¢ ) [ S g M——— GGC--C-—-AAGC........-AG-T-- 429
HPV65 ~AG-T-C 429
HPV48 GCTTT--TT--G-G--CA.....AA-A-G-- 423
HPV50  «-C--Georrr-Goo-GrrmsCrormenmenee-GCTTT--CTT--GTCC-CA....... AGAA------ 423
HPV60 TA-G GCCGC---CCTTT--GCAGAATAATGG-G-T--C 435
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely GATAGACAAAATACATCATTTGATCCTAAACAAGTACAAATGTTTATTATAGGCTGTACACCTTGTATAGGTG 499

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

----- G----GT c GC G-T--C G- 499
QRN ¢ ENc) FS— (O NN G MR N — [l (. N— G- 499
------------ GT---T---C C A G-C--A—-T-—A- 499
GT C---C A G-----CT-—A- 505
-C GTG G--C-G A G------C—-G--G- 505
C-TT T--G A--T AceeeTeeee 175
-Core-GGnene-T GA-C [N — C——A- 499
GG (ORI S— (o X . R—— 499
«-C-----G-C--C--T A-—---G G-G----C--T--A----T--C- 499
G--C A-C AG-G G-G-A- 499
~C T-C G-—-A C---G-G--T--C----C--C~-T-—- 499
C AT T---G----C--C---A- 505
----- Ge-e-Cemn-C A Acee-To-GoeneCoen-T-A- 181
BN ¢ T g N . ¢ ¢y G-AG----m- GTT--A-T---C- 499
~C A T G-AG---A---G-T-—-T-G-A- 175
C-G C G--G-----G--G GT T-A- 499
c A G-----G-GG-T--A~-GTG--A--C--G--—- 499
SN RN RN, | SN R o SN ¢ NN (ORI A---TT--A-CT-—A- 499
-C T G G-C--T----GTG--G---G-—- 175
------ AG----GTT--T G-T C--T--Ae-Tr-Gem-Toeee 499
~C---AG---TC G G A--T--T=-Cor--Go-C T 499
----- GAGG----T G---G G-G C-C--CT-—GA 125
<-C--ATG---T---T G--G C--A--m- 3 ORI, U 178
—C c-T G--G A C--TereeCom-A- 499
GG-—-T c G (ORI, N, SUN G- 502
----- G--GG-C--C G-T T---CG---G--C--mm 175
----- G--GG-C--C--G-----C----G--G--T TG G- 175
NS cTe e [ oy Y. W R WYY o MM ¢ S— T--C--T---GCA------- 502
A-C----GG--GTT--T--A-----A-r---GAC--r-rmrmenn C--r-T--C--T--GC-T--G- 502
B T GTT--CA-G-mrmemv G--GAGT--G--AC-A--AG-T--T---G-T--AGCC-CT--A- 496
496
508
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AACATTGGGATAAAGCTAAACCTTGTGAA...GATGAAAATAATCAACAAGGATTATGTCCTCCAATAGAATT

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

S ATT---A---CT...<-GC--G---T--CT--G----CCrormem- T---G-- 569
ATT T..-—GC-—-T G-C--C 569
---------- C-GG---TT--A---C-...--C--CGT-CCAA-C-C---T-C---Crrrmrmeeames 569

--------------- TC--A----C-...AC-+-C---CCA-CT-C-----CG--C-----G--T-——- 575

cemeee-GG--CTTG-Aw--T-...--A--T--ACCA-CC-CT--T-CT--Cor-nrmr-Tooemv 575
----------- G--CCTG-A-—--TT.. A---T...-T-eeen-TAGT--Co-Acmmememee 242
¢ T—— GTT--A---C-...--AA-TG--C-G---ACT--CC-T-------T--T---C- 569
---------- C--Gror-Trmmeeren. A-G--GCGCC-GG-CA-CA--C----C-A----T--= 569
—C G--AG-G-------GG...~-AC-G......=-ACT--TC-T--r--- g iy p— 563
«--Co-=-G==--CTT--C--C-GG...=-~-C-CCAGC-G--A-T--TG-T--C----C---~G-- 569
e T— A----C-TT--A----C-GAG--CC--......--G-----TC-G--C--A--C--T---C- 566
---------- AGT----G-GAGG---CT...-G--T----G-TGCT--TAG---A-T--TA-G-- 575
N ¢ S— GT--G-G---G----C-..-GA-CC------G--A-T--TCG---C--C--T--TA--- 251
TT-G—C- 572
----------------- CCTGTC----CTCA---A-------C--GGCT-~-AA---Coree--T---C- 248
---------- C-GG---CCTGTA----AAT--AC---C------AC-~-CC-G---=-A--T-G--—- 572
---------------- ACC-GT-----C-TCA--Gr---e---GAC---CAG----A--C-T--- 572
—-C C---GTG----AAG---CT T--C T 572
---------- TGRS ¢ Tc's SN, | o7 N\ o MNSS o MSUN.N o S ¢ SN VT
B CCTGT---...-=-C-GGC-G--G G T-mmrmrmmmmemma [oa— 569
B C----CCTGTC---A--...---C-GG--GCr---T---G--Gmemmeee y  p— 569
[clcy pm— C----CC-GTA--A-...-==-C-GGA-G---TT---CC-T--Cr-rmr-Troemmen 195
S R C----GCCTGTA--A-...---C-GG---Cr--ATG+-Cr-rmemmeee TC-T--C- 248
B N o S ACCTGTA----T...A~--C-GGGG-C--GAC---CCr-rmmrmrmmv [oa— 569
-GT-C-----CGCTrmrmmememmemen TGCA---CT.....GGT--G--TAA---Cr-r-e-Trmmeeen 569
-G--C-----GC--C--G--C--~-TGCT--CAG-......GGGGT-—-CAA-----A--TT-G---C- 242
-G--Cr--=--GCT--Cr-=-C---~-CGCT--CA--......GG-G-C--TAA-----A--T Temrmemv 242
G CCC...AGCCCTGC-CCG----G---GAT--C--A----m- GC- 572
G---G-G----=-C-... AG-CCTGT-CCr---C----GAT --mro- T---GC- 572
B O, o S A--CA-T..-~TTG......G--A-C--GGCTGCA--A-—--TC-C- 560
S S 3 ) P\ c S— C...A-AA-C-GCTTAA-TA-T--CAAG------------ C-C- 566
SN G MNNN, 1 p— TCCT-C-CC-......GC-A-----CC----C----TA~- 575
11-L1-46
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AAAAAATACAGTTATTGAAGATGGTGATATGGCTGATATAGGATTTGGAAATATAAATTTTAAAACATTACAA 642

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPVVS200
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPVVS207
HPV50
HPV60
HPVVS19
HPVVS201
HPVVS202
HPVVS203
HPVVS204
HPVVS205
HPVVS206

B | oy (R YNGR\ N BN o SN, S GG-Comrev 642
By R [cm—— NN WS i S— GG 642
----------- CA--AC------C A Ac-Co-CCrmrmmemeneGrmenee 642
~TT---T---CA--AC-----C A Ace-Cen-CrmemeneCrneG-Conmeee 648
G C--A C-A-mee-T GG 648
Ne] RO VN oM.\ oN cH c Mo W— YN o N o S G-T-—-G 315
------ Cor-TA---AC-+--mmrmememePo-Crmem-Troe-GoeCrrGorree-GG--C- T 642
[CHOT, o . N— (O oM. NS— y p— T--C--C-—-ATC-G-- 642
------ C---TAC---C-Gr---C--Corer-Ar-Co-T=-Torx-Co-Cr-T---C--GG-C---- 636
SRR ORE o o o S (O W 5y T BN o S c G- 642
------------------------ G--Cror-ArmeTorToree Toree-GoeCoernGe-Toeee 639
e g N S—— YN S NS, Gee-Comenv 648
CCGT--C--G 324
«-G-Go-CrmrneGmrmeAr-CormemeAce- oo CTomemenenoG-Toe-G 60
T--T--C--T--AAC--GG-C--TC- 645
-------- Acece-AT-cecemee-Crrne-Coenenn-CAAC-GGTT--TC- 321
S S o S—— (O (NN G RN g B C--T--AAC--GTGC-TTC- 645
R T--CAA--GGTTC-CTCT 645
-------------- C--CAA--GGA-C-GTCC 645
T-—-AAC---G--C-TCT 321
------- C-TC- 642
---------- TCC 642
--------- AGT 268
STy J o 2 W YN | S Cee-T--C--T---AA--G--C-GTC- 321
----- TC-TCC 642
-C--AA--G---TCT 642
CC-GTC- 315
-GT G----Go---TG Toee-Te-Corr-AA---C--GTC- 315
TGT---T--TAC---Cr-r---As----TG---C--T GGC-T-C G-T-G-G 645
TGTG--Cor-TA----Gorme-Groron-TGomene To-ToeneeGC-T-Tomenee-G-T-G-G 645
Bc)  py (S o c M— S Y. N— C-----GGC-GCT------CCT-AG--GATG 633
(O N N N S ¢ — TGC-GCT------GCT-AGC-TATG 60
-GT---C-GTTA---C-G GA T---GC---C---CCT-A-C---- 639
«-C-C-GT-TA-A=--C-G--C-----Ac--TGCor--Cro-Crmrmsmeee [clommmm— TT--C-G--- 648
-GC-G C--TG C---GC-TGC-----C-GGG----T--G 60
C-A-G G GC--GCT-----GCCGT---- 60
----- G----CG----AG GC-G-G-------GC--T--CTCT 60
B ca— A---GC--Crore-Crmrme-GCCT-Tormmnan G-CC---G 60
+-G-G-Crmrn-Gor-AG---Cre-Tooe-TGCor-G----G-T-ATC--TGC 60
«-CrmmemeGornan- TG Crmen-To-Crener-GCAGCCremenenn [cam— 60
(o cE— Ac---GA----T--G-r--TGCAGCrmemememenv [ch— 60
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely GAAAATAGATCAGATGTTAGTTTAGATATAGTTAATGAAATTTGCAAATATCCAGATTTTTTAAAAATGCCAA

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPVVS200
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPVVS207
HPV50
HPV60
HPVVS19
HPVVS201
HPVVS202
HPVVS203
HPVVS204
HPVVS205
HPVVS206

C-r-Ceren-Toeo-C YNGR, C--n-Ge-A- 715
C---C--G-T+-C--A---C-Grrmermrmen-Conn-CC--T C---C-Teme-A-- 715
----- (O I W T, G-CC--T C AG- 715
c CG--T--G C-- A- 721

A----G C---C-GernAe- 721

SN QRN NN .Y ¢ MY NE—— T--C----CG-----A-- 388
B ¥ (ORI C--C--C-ermeneCrmen-G G--A- 715
~G-G--G A----G cc T--C--C AG- 715
[oX ORI Iy SN o N o R, Y. SN o MU ¢ M o S ¢ NUNIN o o SUSSNY W [,
C-r-Cerer-ToernoCo-CC-T--Crmen-Gmnrnnn-C G-m-A-- 715
C-G-Co-ne-Trme-A=-C-Cr-Crerm-Ace=-G=-A T G--AG- 712
(O CH— C--A----Gmr-T--Arme---CC--T c A-- 721
----- (ORI, S\ G-----CC--T C G-—AG- 397
-------- GC-T-w-ereeneC-Tormr-To-Cormeno-CC G--G--A- 133
-TT-C--AG G---C-G G---e-C CT-—-G- 718
-TT-C--AG c- C--T-G CT--G-C- 394
TTT--A A CA T GC-G-- 718
ACT----A A A c-T C-—G-T- 718
TTT---AG--T-----A--C T--G----CC C---C--C---G-- 718
T-T--C-AG G-G C--ee-CC—-G-T- 394
o — g pE.N R O, . N (o SN, S C-T-C--T- 715
LI —— (o) PV NN Y  M— C----G-CT---T--- 715
LI -\ c R—— G-G--C--T T T CT--T-C- 341
TTC T--A A C--T-C- 394
o — g p. N I, ¢ cc C C-T-CC-—T-T- 715
TT--Corme-Tome-Connn-G A----C G-----T G---G--- 715
-C--AG C Y RN (T (ORI G-C- 388
-C--A C---G YN, N . C--CC-T---G-C- 388
-CTG---A---TAG--C-CC---G---G-CA--GCCAC-Gr--T----GGrmrmrmrmmrmrmrmen- GGG- 718
C-GG---A---TAGC-C-CCA--G---G-----GC-AC---G-------GG c AGT- 718
C-GG--C-TG-T-GC--CCC-C----GT--A-AG--TCT---A-T-T--GGr-rnrmemmmmrev G---A-C- 706
C--G----G-T-G---ACC-C-G--AT--A-AG--AGT---A-T-T--GG A 133
C-GG-C--G---GG--CCCrmrmrmmmmnv GG--TC--CA--TT--GG--T---C-A-ree--A-T- 712
SN ¢ Y. NS C B o X oSN, J\\ o o S— g p— Tener-AC-memenv A 721
C--Gr-Grm-Gmr-CCrmememnmnne AG--AGT-Crrmrn-Gmememnen C-rr-Gomm-A-- 133
«-G---A-G--G--GCCA-----AT--~-GG-CACTT--A-T-T--GG--T--C------CGC-—-A-C- 133
«~-GCC-GG-T----CACC------AT--A-C---TCT--A-T---GG--T-—---A-TC---T-T- 133
A--G--C-TG-T-Grmrmrmememne T----G--AC-T-CA-T-T--GGr----Cormememmeme AT- 133
~-GG-C---G-TTCAT--CC-----C--TA-A----G-CC-C---G-GG--T------Crrrmr-r AAT- 133
(O . NS TN o o S T---G-CAGT--A--T---GG------A-A-T----GAGC 133
A-GG-C---G-C-GA--C--C-----T----AG-CACT T--A---TT-GG--T--Crrrmmrmrmnv AT- 133
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely ATGATGTTTATGGAGATGCCTGTTTTTTTTTTGCTAGACGAGAGCAATGTTATGCCAGACATTTTTTTGTTAG 788

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPVVS200
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPVVS207
HPV50
HPV60
HPVVS19
HPVVS201
HPVVS202
HPVVS203
HPVVS204
HPVVS205
HPVVS206

------- [CH, S, R o S N W ¢ T c- 788
------- Gr-r-Gn-T--e-Crmemee-A-=-AC-G-G-A 788
----------------- Tee-CoemmemeAe-C-G--G--A T--C AC- 788
c-C 794
------- Acmemene-Teme-CoemmeneA--AC-CA-G--A c 794
------- A-m-C A----C----G G--C GC- 461
~Crm-Arermen-Crmen-G-Cormene-Ane-C-TA-G C 788
A----C-CA cc- 788
------------- Geore-T--Croenee-Ac=-C-TA 782
N QR S § P RN NN o /. VSR N — C----G-- 788
G--T (ORI YN . W W c T M, S— G- 785
T-T C-re-C-C--T A AC- 794
we-A-A-e-e-Coe-T-T=-Cresn-Crme--C-C--G A c- 470
CT----C C-TA C A-- 206
G c-T YN A--G--Cr-en-Toreee-AC---C—- 791
------- Aceee-To-CT-TememeneCrmen-Ar-G A oA Gormemen Tormeane A A 467
791
791
A 791
G T C A A 467
------- C----C--CT-A--Cormerr-Ge--AC-TA-Grrmrmrmeneene-AC----CAA-----AC- 788
------- Y. NN ¢ H'o o 3. WSS o SN ¢ SN o3 WS o MU £
---------------- CT-T--Crern-CrrmrneC-CArmrneGormemmam-A-Goe-Aee-AC- 414
T--CT G----C--A Teeee-Aee-AC- 467
------------- T---T-=-C--Co-----TGC---G c A-----C- 788
w--CA-A-----Genen-T-e--C--C-A T--A G--C--C 788
—--CA-A cT A G T 461
w--CA-A----Ge-C T -rmememmeme A---C--G--G--A T--C 461
NN o S— YNCH { CHN QRN 7. N NS N g /. NS—— C---C 791
B N G B AG--TA--Cr---A--G-Gror-A--G-TAwm-menv (I oR— 791
779
. N—— YNV Ve - S M .00 W o S— TC-C----A---CC-- 206
-A=----Co---G--CCATGTG----C-A---A-AG-A TA G--ACCCA 785
N o A— AGTA----Cor-G-Arm-Te-Ace-AToe ToeeGoeAceme-A- - 794
-A--CAAG-----T-<-AA--C--Coros-G-C-Torore-G-TG---A--G---A--—-ACC-- 206
(.. S TGTG-----GG-GA-AG-----A--TATG-T--wmememeev A-GG-CA- 206
-Gor-A-r-e--C---AGAAT G----Co---GA-A-~-T-----GATG-----A----CACA---TG--A 206
----- A-A-----T--CAGTATC-------A--G--A-A---A--GCTA-T-AGT----C--G-GG-CCC- 206
N o R— CATATA----C---G-TT G-TA-T CA-GG--C-C- 206
..V . N— CAGA-TA-----C--A---A---Te--GCrormrne-Goor-A-C-C-C- 206
----- A--=-Co----AGTATG----C---GA-A---T----GCTC-T--G-------C--GGACA-- 206
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV65

-> <-
most-likely AGGAGGTAAAATAGGTGATGCTATTCCAGAT...GCACAAATTGAT............. AATAATAAATATTAC
HPV19 T----C--G-C AC------CA....-G------C---GAGGGAAGCATG--A----C---C--- 858
HPV25 -G=-C---CG---C-A C-.-G GAAGGAAGCATG--A—-GC--T--- 858
HPV20 T--G--C--C--Ac---A--A--T-CA...-Grroermeeen GAAGGTAGCATG--G---GC--TC--- 858
HPV21 -G=-C----C-A----AC--A--C-CA...-G---------GAGGGTAGTATG--G---GC------- 864
HPV14d <-Gr-e-G-Cr-Ar--AC--A---CA...---G---~-GAGGGTAGCCTA--G---G T T------ 864
HPVVS20 T--T=-C---CCT-----A--A--T-G-.. ~-Crermemenv GCAGGGTCACAT--A---G--rmem- 531
HPV5 SN ¢S S o [N\ o SIS o c Mgy — CAATGGTACATAC--A---C-G-T--—- 858
HPV36 g p— CG-----C-AC--C--T--C...~-CAG-----—-AATGGGACTTTT--G---C-G-T--T- 858
HPV47 SN T N o S— AC--A---GA...---GG--GCAATGGTAATATG--A~--C---T--- 852
HPV12 —eeeeeee [oam— YN, B o — GATGGCAATATG--A--C-G-—-- 858
HPV8 SN SN ¢ W o S AC--A--T-C-...-Teeemmeee GATGGCATGATG--A---Cr---m- 855
HPV24 e CC-+-G---AC--A--T-G-.. -AG----=---- GCAGGGACCTAC--A—-G-C-T-— 864
HPVVST75 T--G---=-GGCG--G----AC----T-G-...~-G----C---GCAGGTACATAT--A--G-T-T--- 540
HPVWS200  --T--C--CG---G---AC---T-G-.. -A-----A--CGCAGGCACATAT--A-G-T-T-—- 276
N1V — [cloRcum— C---T---GCA--TGTC-A-C-A............ G--C---T-T--T 852
HPWS102  G----GT-G T--GAA-TGTG-A-C-A............ G-—A-C-T-GTG 528
HPV17 G TG G GGTT-TGT--A-CG...........G-C-C-—T--T 852
HPV37 TN, | c S — C--—-GGCA-TGTT-A-CG............G-CC-Crrmrmemv 852
RT3V R — TC-G-T----C---G----T-~-GGT---GT--ACCG...........G-C-T-TC-TT 852
HPVVS92 G---+-C--TG-T--C-----A--C--T---GGA--GT-CAAC-G............ 528
HPV22 Te-Teo-CTTG-Toememmeeees A-----GAT---GTTCAAC-A............ 849
HPV23 <-C---GT-G---A---A--A--T--GGT---GTTCAAC-G.... 849
HPVVST73 C---=-GGC-G-G-----TTA=-A-----GCTA-GTT-A-CG........... 475
HPVVS42 <-C--GTTG-T--A---T---A----CGGT---GTCCAGC-G 528
HPV38 S, N ¢ To X ¢ N ¢ NN o S— GGTA-TGTC-ACC-A............ 849
HPV49 T--TG---G---G--A--CA--ACT--TGT-GG-C-G............ G---C-T-CATA 849
HPV76 TG-—-A T--GCT--GTGGG-CG............ G-C-—-C-T-GTG 522
HPV75 G-----C--TG----C---CGA-—-TA-GCT--GTGGG-CG............ G-C—T-T-ATG 522
HPV4 +-C---C-CC--G--A-----C-A--=-A...C-TTTTGAAC-............ -CCTCAG-T--TT 849
HPV65 --C---AGC---G--A-----AC-A-—--A...C-TTTCGAG-T-..... ~A-C-G-T-C-GG 849
HPV48 -CT--CC---G-G--GC---A---ACA...-A-A-TGGA-TA.......ovvrrrerrrr oo T 828
HPVWS207  --CT---CT--G--A--AC-AG-A--TA--...-AGACT-A--GA.. ..GTA-T-T-ATA 261
HPV50 T-C---ACC---T--G--AC----A--TA--..-TCTC-GGA-T-............ T--T-TGCAGTA 843
HPV60 e GT-GAT--A-AG-T-Grm oo
HPVVS19 QRN o o S g p— ACG...C--T-TCAG--A.
HPVVS201  =-CT--A-CT--G-Cr-Crommrmrmrmo oo,
HPVVS202  --AT-~-GCTG-G--A----eeee=-A. AATTT--A-A--GATGAGGATGTTC--C—-GG-T--TA 276
HPVVS203  C-C--A-CGGCT--A-----C----- TC-...C-TG-T-ACA-A ~TCTAATA 258
HPVVS204  Goor-A----Go-Anr-Acmemeeeee A...AATAC-GCA-GC i cT— T 258
HPVVS205  T-C--A-TT-AT------T--T-A---...~-ATG-AACCA GGAG-—-T 261
HPVVS206  --C----CTCCC--C----A-----TAC-...C--G-—-A-ATA......co.o........ ~C-TAATA 258

II-L1-50
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely ATACCTGCA CAAT. TTAGGTAATTCTATGT 895
HPV19 —-C-T.c... A-C---A----GCAA---T--ACT-...coo e A---G-C---- 910

HPV25 C--meme- C--A---- 910

HPV20 N A---- 907

HPV21 A-T-----C--C---- 913

HPV14d 913
HPVVS20 580

HPV5 907

HPV36 907

HPV47 901

HPV12 907

HPV8 S . SR G- 904

HPV24 ~TAne -CC-CA-—---GA-A-—-A...-ooreen. A-T--C--C--A--- 913

HPVVST75 589
HPVVS200 325

HPV15 901
HPVVS102 577

HPV17 901

HPV37 901

HPV9 A---C------C-CC- 901
HPVVS92 R ¢ Ty N— A- 577

HPV22 . ----AA--C--C-CT- 889

HPV23 [ ~-CC-A...ooreem= CooiCrovreene ----AA--C--AC-T- 889

HPVVS73 --G-AA--C----CA- 515
HPVVS42 ccC- 568

HPV38 T A-A--G-G-—--CGC...-C-......oo.m- G--C----C- 898

HPV49 C-T--C-GC--C--C- 898

HPV76 eem-G----GC-----T- 571

HPV75 --G--C--C----T- 571

HPV4 ACC-CA---T- 898
HPV65 ~  ~T--T......C-G-A--G-A--G-...-Crurrrrrr oo CCACA--A- 898

HPV48 ...=-CAGATCTTCTCAT-----ATC----G--- 886
HPVVS207 -ATG-AAA-. CC-GGA-A--C-AA--CC-GG...-GCGCT......CATA-G---TC---AG-A- 316
HPV50 -AC--AAT.........C--CCA-AG---AA--GT-GAACC--............ A-T---TCC-ACT-A- 895
HPV60 T--G-AC--......... C-T--GG--A--GT- 886
HPVVS19 -G-T--C-........ s G-G-A-TC-CAC--T- 310
HPVVS201 T-T-TGCAT I C I ----CCTCA-T-GCT- 301
HPVVS202  T--AA-C-T........A-GCC--ACGC-C-A-C-T--TCA-C..........--—- A--CAG--CT- 328
HPVVS203 T-T-AG-GT e Crien, GCT--GTC--T--CT- 307
HPVVS204 TAT-—-C-T......... . s A-----TCACA---T- 304
HPVVS205 C-CT--C-TAAGTTGGGA--TG-GCAAGT-C-C--G--A...G-C...ooerrrri=m ATCGCA---T- 319
HPVVS206 T-T--A--T....... == TG----CACTAG------G...G-............ GC---GTC--TC-CT- 307
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV4, 65, 14d, 15, 17, 49

-> <-
most-likely ATTTTCCAACTGTTAGTGGCTCTTTAGTATCTAGTGATGCTCAATTATTTAATAGGCCATTTTGGTTACAACG
HPV19 —-C A C G---C G-G- 983
HPV25 N o Y NN o S A--G---C C G- 983
HPV20 —-C c A--G--G G C-G-G- 980
HPV21 —-C c A--G--G c G-----C C---G- 986
HPV14d S S [oR—— Y. T o S— (o I A N—— G- 986
HPVVS20 S RSN W o S NSRS —— C--C--C---G-- 653
HPV5 —-C A c G----Core-C-C---C-C—-A- 980
HPV36 —-AC A--G--G G-----C-----C--C---C-C--G-- 980
HPV47 —-C c AC----C C-G---CrrmrmeneCo-C-C—A- 974
HPV12 —-C A AT G--G C--C--C-T-—A- 980
HPV8 S RN B S AC-T--T--A-rmerermene-GoeneCrne-T-Co-C-G--G-- 977
HPV24 we-Coen-A--C A--G A G- 986
HPVVS75 we-Coem-A-A A--G--G G C--C--C-C-- 662
HPVVS200  ----C-----A A----G GC-G C-AC---C-C----- 398
HPV15 T GA-ATC GC-G A-G AG-A- 974
HPVVS102  -eoeememememmemenes T--C----A--TC C--A GCA- 650
HPV17 YN A-ATC------C--GC-T--wmono- Acee-Con-GTA- 974
HPV37 c A A-ATC (cloN oRNN RN, S GCA- 974
HPV9 -C-A--T=-Aw-A-e--G-A-----A--TCA G C-C—A- 974
HPVVS92 S N—— G---C-T---A-ATC G A 650
HPV22 -C c T A-CTC-ner-Cor-CrennCoeCrmem-Toememens GA-G-- 962
HPV23 e § pE RN S ¢ TN, QRN SRR, (- Y. S A-me 962
HPVVS73 N QN N o S C-----GA-ATC---—-A o A-- 588
HPVVS42 —C AT GA--TC GC---n-C--A--C A-G-- 641
HPV38 e Y. N— A--C--G--GA-GTC G A A- 971
HPV49 we-Co-T--Cr-Cremmrmenene (TSN o SN ¢ W ¢ o S o M. N, JS— A- 971
HPV76 N olCH ety S RN, NN c NN o N ¢ SR, W (GRS o S 644
HPV75 «-G---C-G-Corer-Tone-G--G--C-CA c C-G----- 644
HPV4 ~-G-AGGG--CCCrmrmmrmrmrmemenna C-----AT-C--G--G------C-A--G-A-----A-CA- 971
HPV65 -A-AGGC---CCrmemm-Anemennas T--A---GT-C--G C-A~-G-A----A-CA- 971
HPV48 - YN o’ of WY N o2 c7.V.Ny /- NN O MU, U ¢ —— T-A—-C-TAG- 959
HPVVS207  -C--G----ACCr-rmrmenv CC-TAATA-C--en-T-A--Anmmen-Co-A--T-A G- 389
HPV50 weo-A-T--ACCA-----A------AATA-A--CAG-T-A--G---r-rmee-Ace-A---A-T-GCA- 968
HPV60 -C--C--T--ACCA-----T-+-G--CT-wrmemeev AA----C-T-reeeee-A=-T-A---C-T--CA- 959
HPVVS19 --G-AG-C---CCormrm-T-r----ACTAGC-rormrmnv GC-G-----C--A--T-A---C-C-—-AA 383
HPVVS201 — -eoeoemee ACC------T---C-TAATA-C------AA---r-Grmen-An-G-A----G-G-AA 374
HPVVS202  -C---T-TGCCA----T--A----TAG------AA C--A C—T-- 401
HPVVS203 - AGTG-CCC-----G--A---AC-A TG A-—---AG-A- 380
HPVVS204  ----CAAT-----e-m- Ac----AC----TCA--AA----GA A-TT 377
HPVVS205 v g g —E AAA---G C--A--A—--G--GAA 392
HPVVS206  -C---A-TT-A-C------A---C-TAATA---Cro-T-Armrmermrmemees A--T-AC---C-T-G-- 380

[1-L1-52
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely AGCACAAGGTCATAATAATGGCATTTGTTGGGGTAATCAGATGTTTGTTACAGTAGTAGACAACACACGAAAC 1041

HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPVVS20
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPVVS75
HPVVS200
HPV15
HPVVS102
HPV17
HPV37
HPV9
HPVVS92
HPV22
HPV23
HPVVS73
HPVVS42
HPV38
HPV49
HPV76
HPV75
HPV4
HPV65
HPV48
HPVVS207
HPV50
HPV60
HPVVS19
HPVVS201
HPVVS202
HPVVS203
HPVVS204
HPVVS205
HPVVS206

[ R— foR— YN, | U o 2. N o M—— G-T-- 1056
1056
Y oN —— y p— T--T--T---T 1053
1059
1059
cemee-C-A--C--C--G-- 677
SN o S — (0703 C NN ¢ S WY W o S ¢ Wy JU— AT 1053
CTG---C Ane-G T 1053
[cHiy N ¢ T— CTG---C--n-A CT AT 1047
-CCTG---C C—-T T 1053
| O  N— CTC---Cr-m-A C-T--G G 1050
T A (ORI NN o NS ¢ M—— T-—-CA-G-— 1059
G--G--G--G--A--C--C--A-- 686
C-----G--C--C--C--C---G- 422
e TemeeeGeeee-C ACT Ae-T--T-Co--T----A-G--T 1047
-G--A----C--G-- 674
S N S y P NS Y S— G--T----CT-wmmeen TA-G-- 1047
C-- N N— A-C-----T-CT--T--T---G-—- 1047
C-- A G-Core-Tomee-T—- 1047
T--T---A--A--C--C--T-- 674
(ORI c T o S— Te--TG---AAC--C--A-mrmmm- Aceee-CT=-T--T--C--T-- 1035
| T R R, S, . NHY.Y.Y o o S—— G--T---C--T--T-—-T--T 1035
612
665
1044
-Crmr-Armer-Comr-AG-----C-T=-A-A----G-CT--T--T--CA-—T 1044
668
661
1044
- A--A--Crme-Acee-AT-Arme-Goo-C-T--To-T--T-AT--T 1044
QT ¢ Y.\ oY W— A---Go-CommeAcemeeTT-T--T--T--T-AT--T 1032
G--T-----AACG--C--C----- 413
~-T--G---ACG--C---T-T G--G-A T-T--Tee-CA-- 1041
QRN oy Wm—— y p—— C--AT-A--CA----TA-----T=-T--T--=-T 1032
T--T-----ACC-----C--A-- 407
«-T--G--CACC--C-----G-- 398
------ G--CACC-----C----- 425
«-T------ACC--C--C--TG- 404
T----G--CACA--C--C--AG- 401
-T-T--G--CACA--C--C---G- 416
| p— CACA--C------G- 404
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV15

- <-
most-likely ACAAATTTTAGTATTTCTGTTAATACTGATGATGCTGATGTA............... AATGAAATTAAAGAAT 1099
HPV19 S S A--AceeeT-Ac-GAA-A-T...oooo........ GC-A—--GC-—-T- 1114
HPV25 T-e-C--C--A--AA-C---T-A---GAA-A--T.............. TCCA--C-CT-T- 1114
HPV20 weememene-CorAr-Ac-Co-T-A--AA-CA---=T oo TC-A—C-—-A-T- 1111
HPV21 ~ woeeCommrmemenes A--A---C----GA----A--C--G.. . TC-A---G--A-T- 1117
S =1VATTc E—— A--A---G-T-A--AA-CA---G---..... ...TCCA—-G-CA-T- 1117
HPV5 Sy PR G - AT---A-C-G-C--GA-CAC--............... ~A-TG--GC---C- 1111
HPV36 S g o S AA-AT---ACA--A-~-GG-CAC--............... ~G--C-C--T--T- 1111
HPV47 e C--C--C-----T-CT--C-G-CA-GG--CA............... ~G--T--AC-G--T- 1105
HPV12 «-Coere-Crme-Arm-A-T-C-G---A--CAAA-----..... ..C-C--C--CC-A-T- 1111
HPV8 o S Ac--T-C----AA---GG--AC-T............... --GA-C--C-C--C- 1108
HPV24 AN AAG---AT-C-----AA---GCA-A-—-............... -CA=-T--C--G- 1117
HPVIS —  ceeeeee C---AG----CCT-----G-AA-......... .-CC—-A--T--- 1096
=1V A —— TC----AGC--GTC---A--A-C--GG.... +esCTG--Croemv 1096
HPV37 - C---TC----AG--GTC-----CA---GC..... R R R 1096
HPV9 «-Cornere-CC---AG--GTC--A=-G-CA-~ ..o C---CAG------ 1096
HPV22 wTeeee-TC-+-AG--GGCA-G---C-GCA-C.......ooerrrrrrrrrrnrre, -CAGTTA-T- 1081
HPV23 - [oR—— CAG-----CC-A--CAGCAG-....... ..T-AG-A-G- 1081
HPV38 - C----CA--CAG---ATCC-----AA-C-GG. ...-GTGC-C----- 1093
HPV49 «-CoererneCroe-AG-+-A-G---G----GCCAG.... ...AC-CC--C----- 1093
HPV4A e (O o7 N— G--GT-A=-Gor-Arrere ~-C-A-T-TC-G- 1096
HPV65 B S o S Ac-A-A--A-CA= oo ~TCCT-TA- 1096
HPV48 GTG-----Cr---AG------G-A----A-AA---CAT--ACTGAAAACTACATAG--A-TGG-T-CA-- 1105
HPV50 TT--Co--A--=-AG------G-AA----TCAA-CC-T-GGATCCTTTAAATGTAGCAAGTTC-T-TATG- 1114
HPV60 ~Teee-ATCrmeme-Ave-T-C-AAC-A-----C-A-To....ocoo... G--A-C-GAT-TA-- 1090
most-likely ATAATGCTGAAAAATTTAGAGAATATTTAAGACATGTAGAAGAATATGAAATTTCATTTATTTTACAATTATG 1172
HPV19 - § N RN . NSSN YN S 1187
HPV25 s T--C c G GT-A~---A--A----C-T-- 1187
HPV20 -G--T--C-G------CA C YN GC-C- 1184
HPV21 <--A--C--G-GC---CA C-T C---T--A 1190
HPV14d ---CCT--C-G-----CA G--TC-A C—- 1190
HPVS e A--TC CA A--T--A--C----C-C-- 1184
HPV36 o . N cTo M— (o N CN B i c — A--A-----GC--- 1184
HPVA7 e A--C--T G--CA G--G 3 (. Y N— G- 1178
HPV12 ~G--T--C G TC 1184
HPV8 —--AT-AACCC-G--C c- CC-C--A G- 1181
HPV24 ~G-A-T G-----CAG G C---AC-G--GC-— 1190
HPV1S - T-AC----TA-Crormen-Tormemmmens [CH— C-GT-A~-TA------G---G-- 1169
HPV17 e ) O, W o SN N — [CHN X cTol. N, 1169
HPV37 «ee-T--C--C-C-C cc T (oo c] oy, W— C-T- 1169
HPV9 CA-T--TA T c-G A--C---G--G-- 1169
HPV22 Y. N W SIS, . W ¢ o oSN ¢ S— CC--T-A--C-------G--GC—- 1154
HPV23 «-G---CACT---Ax-rme-G-T-AC+-wmemen g p— CC--C----T----AC---G--G-- 1154
HPV38 G, PN QRN - VS —— T--G-----CC--T-Gr-rr-A--G----G-- 1166
HPV49 --G-CAG-ACC--GG T G A----A G- 1166
HPV4 -A-=-AGTG-T---A-C-G--CC-C-----A=--G-G-T------GGA---A--T---C-T-- 1169
HPV65 e -A-A-GTG-To-w-A-C-Grormrmemenv CA-T--G--G-T-----GGA--m-mro- T-GC-T-- 1169
HPV48 - AA--C-G-Tr-=-A-Crr-r-C-TCo---AC-rmrmememenne AGAG--GG----T--G---- 1178
HPV50 -CTCAAAG--TG-T----ATC-G--CAGCC-T---ACT-----rmem- T-AGA-----A--T--G----- 1187
HPV60 ~--ACAG---G-T-----C-Gr----C-Cr-AC T -memermrmene G-AGAG--A---C-GAG-C-C-- 1163
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely TAAAGTACCTTTAAAAGCAGAAGTTTTAGCTCAAATTAATGCAATGAATTCTAATATTTTAGAAGATTGGCAA 1245

HPV19 S NS B— (o Y N o S (O . N— 1260
HPV25 [om— G--G--G------A-A~-G---G C-- Y. N— 1260
HPV20 - TeeeeeConT T Aceee-Acen-G--G--G 1257
HPV21 e TeeC C G-A A---G 1263
HPV14d S C---T--C G-G 1263
HPV5 w-Go-TmmmeneGoe-C-Go-An-Go-An-G-Cormrmemnan-Cor- TCG T-Ar- G- Gormmene G 1257
HPV36 S S o c H— YN T . NS, 3 (ol VN c B——— G 1257
HPV47 C—-T A c GTC-Crmrme-G-Armenv G 1251
HPVI2 e g p— (cH— (. N ¢ S—— C--TC-T-GC-G--G--C--- 1257
HPV8 <-GA----AC----Go-T--Tmemmee YN R ¢ M ATCAC-AC-T--G--A----- 1254
HPV24 S\ o S T--Ge-r-A--G--Corer-To-e-C-ATC-C-A--G----G----G 1263
HPV15 S N—— T--G--A-—-A-A T AGG [oR— 1242
HPV17 A T A C--AGGA---C-G----C-—-G 1242
HPV37 e T G--T--Grmrmr-Ac--G--A GG---A--G--n-Gormrev 1242
HPVO - Geore-G T Torme-Ac-T-C-G--A C--AGG G 1242
HPV22 -G-A---Arm-Grenen-Go-Ane-A C--r-CA-GGCrmemmrmm YN 1227
HPV23 C-GGA--------G--C--G--C--A-A C AG GA——G 1227
HPV38 T, S T--T----GC-GA-A--Grrmrnrmv ) R [cTc N N N— 1239
HPV49 S U G-C-G---CC-G-Anrme-CrmmTommmemn TC---A--Grn-Anmemenen 1239
HPV4A e Te-Co-CTome-Tor-A-Goene- TT-Acen-Tomene-C G-TA—-G 1242
HPV65 C-C---T-C-T-C---C--T--CA-G----CT-A-r--Trerme-CremmneCrnen-CA 1242
HPV48 C----GAAC--G-CT-----T-=-C-G-A--TT-AC-C-TT------C-C-GA--A-----G--G----- 1251
HPV50 - GGA-GG-T--T--TA-A-wrem TCoene-T---G-CC-C-GA-rm-GrerAnememene 1260
HPV60 - [CHN T |/ GRS, Y GRENINN | (NN N ¢ o7.V.V. W—— (R 1236
most-likely TTAGGATTTGTTCCTACACCAGACAATCCTATTCATGATACATATAGATATATTGAATCTAAAGCTACAAGAT 1318
HPV19 wee-T-Co-Gen-Gon-C--T G--C--T A--To--TTeeee-Toe- 1333
HPV25 e CormeneGrereGrmeme- TomemesGoenna Toe-C-CoeCrmen- T TT---C--C-T- 1333
HPV20 e CoreeGoen-G--T c-C c A-T--GC-----T---- 1330
HPV21 G- C----C--GCr-en-T-—- 1336
HPV14d A---G C G--GC--G--T--G- 1336
HPVS e C--T=-T=-T--=-A----G--C--C--C C-TTG----C-G- 1330
HPV36 - g pEY.NUE, (NN N o - A--Cn-Cor-Crememmnn T--ATT---C--TC-C- 1330
HPV47 G--T c G C-A-—TTG--C-T--G- 1324
HPV12 wer-C--C--G--A--T--T C----C C--e-CTG---T--G- 1330
HPVS (o cHm— YNGR S o S W— (O N R T--CTT--C-—-C-T- 1327
HPV24 G--G C---AAG---C--Comemnn- A---AG-TTG--A--CCT- 1336
HPV15 (O ¢ (olcNcH Wy, | A— C----G--A-T-A- 1315
HPV17 e [CHSSUINN, o By c N, U ¢ oS Wy S C-—A- 1315
21V y A —— Acee-Toeee-Too-T-AG-A-----CCT T----G-C---A-T--A--G----C-AG- 1315
HPV9 weeGoememeeAn-To-T--Ae--G--G TC--C T--A----C-A-- 1315
HPV22 C---C-=-A T--G-C y P NS, N o S A 1300
HPV23 - G T--G-AG----<--Crr-r-Coenen-T-G-CT--A--G--C-—-A-- 1300
HPV38 S R W' B o SN, W c . W o SN g% J o 207, \ oS A-T-A- 1312
HPV49 e C-T--T A-----C G---C--AC--AC-G--A--C--- 1312
HPV4 YN, g— AC----TCC-TC-GGA---G-G---CA-------- ] ) pc] RN ¢ S— 1315
HPV65 «-AAT----G--CC-T--TCCTTCAGGA---G-G---CA=------- T---AC----C-G-----G---- 1315
HPV48 g pH— AC--G-TCCA-CGGGC---G-A----T--C--G----CA---C-TG--—-T-A 1324
HPV50 «--CT-A-----AC--G-TCC--G-GG---AGGC-----T--Cr----CT-AA=---G-T-----A-- 1333
HPV60 C-TTC---+-A---C-----CCAC-AGG----G-A---G-T--C-------AATG---C-G--A----TG- 1309
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most-likely GTCCTGATAAAAATCCTCCAAAAGAAAAAGAAGATCCTTATAAAAATTATACATTTTGGAATGTAGATTTAAC

HPV19 -C----C y P T— C-TACAC T- 1406
HPV25 A y T, | 3 /Yo R — 1406

HPV20 G C--GG--CTA-AC----rmmmev T--CC--T- 1403
HPV21 C cG ATG-A-—---G 1409

HPV14d y P (o3 P .\ o — 1409

HPV5 PG G G----C [clclcToR Yo7\ N ¢ T— 1403
1V - J—— CC--C--T=-Gr-rmr-Go-e-C--C--GGGG-TA-AG--C---G---G---C-T-- 1403
HPVA7 e YN cy | o — G--G-TT--C--C--C---GG--TA-AC------G---C--A-G-- 1397
HPV12 B o —— GCCG--C----G-TGGC-TA-GT------C------A-G-- 1403
B3V H—— G---C--T--G--=--GCCT----A---GC---G-T--AC--C-------- G--CC-T- 1400
HPV24 -A----GTAG G [c]0]0] o/ NN c Nu—— T- 1409
HPV15 e (clog e - W.V- VSN M SN 2., ¥ ] c J ¢ S — 1388
N1V A — GC-GT-GTAGAG-------nm--- (O, T NN c H— A-C-T-- 1388
HPV37 ~C-T-GC---A 1388
HPV9 -C--A-~-GCTGT-GAG--T-Crorrmrmemmeceas C-T-GCC--A--CT--wmmmev A-G---C--- 1388
HPV22 e GCTGTA---GAC-C-C--=-Gr-x---C-T-GG T C-Axmwn-Tomrmemmememma CA-GT- 1373
HPV23 «=-A---GC-GTA---GAC-CGC------Gror-e-T-GG--Gor-Tromeemmeee-T--A-G-- 1373
HPV38 ~-A---GC-GTG---GA--C-----m—- SR Kclcy [oX Vum—— G--CA-G- 1385
HPV49 -Corr-C-C-A---G-TCC-----GGA------A--G-GC-G---AC-------Crrrmrmmemee- 1385
HPV4 -C---ACAC-G-CC---G-CT--mmrmemmmene A-c--Go--TGT-Te--GT---T-—--G 1388
HPV65 e AC-C-GTC---CAGT-CT-----G-----C G--TAT GG 1388
HPV48 -C---AC-GCT...GAA--G-----G-CAC-----A--C---GC---C-GT--C---C-T--—A-G-- 1394
HPV50 - CA---G-CAG-AGCGCC---GT--T---C G-A---T CA-CC-T-- 1406
HPV60 ~—-AACAG-TGT--—-AAT-CT---GG----C c-G CAA-——-GCA 1382
most-likely AGAAAGATTATCTTTAGATTTAGATCAATATTCTTTAGGAAGAAAATTTTTATTTCAAGCTGGTTTACAACAA
HPV19 N X o o X o S— G--C-T--CC-C-Grrmrmmnmeee [CH—— GG 1479
HPV25 S o o) o FH— YNoX cENoX i c —— fcT— G--G-- 1479
123V R — C----A-G C-C—-C A 1476

HPV21 -C-G--G--C---C CT A----G--G--G 1482
HPV14d —G-—-C cc C-T--G G--A---G--G-—- 1482

HPV5 T G--A C----C c G 1476

HPV36 T---C-G--G--AC-----G C y T o S— C--C—-G-G 1476
HPV47 S cToXoloR) i oloN c NU— A-we-Toee-Go-Corne-Cr-Grme-Are-G-G 1470
HPV12 PRGN — CC-Gr---Gr----C---GC-C--G-Cr----C--G----CC-Crrmrev 1476
HPV8 <-C--C-T--CC-Grrrm-Gmemmemenms YN T ¢ M o N M A--G—-G 1473
HPV24 T--C-C G--AC-G C-----C---G--CC-G-rmrmn G-—-C-TGT-—- 1482
HPV1S - AG G C-—G A A----G---GT 1461

HPV17 § P W, SH—— G---C-CC-----Crmmnmee A-T----GT-A--G--GGC- 1461
HPV37 Y NN ¢ S—— C--er--Go-G---CA-C----GT-G--A-G-—-AGT 1461
HPV9 g p— G--G---C-T [om— CT G--AC- 1461
HPV22 L .Y ¢ S i S— G---C-AC-G--TC-T Tee-Goe-GT 1446
HPV23 S o A— C-C----CC-T--G---C-G----AT-~-AG-G--G-GT 1446
HPV38 AC- 1458
HPV49 GG 1458

HPVA ~ Teee-T--CAGT--A--GAGC----T-+-C----C--GCGG-r-----A-r--AG------- ATTA-T 1461
1V — T--CAGT--AC-TAGC----T---Cr---G--CGCr------A----AG-----ATTA-T 1461
HPV48 -GC-C--C--G-CT----AG---G-T---C--G--TC A-e-A--GTT-A-T 1467
HPV50 AG--T--G-CT--AC-T-+-+-G---G-CCrr-r-Crmrmemmrev G---GA--A—TT-A-G 1479
HPV60 «--C-T--T-=-AAC--A---TCC--G-T----C-T---A-G--A----A-~-GTA--C-—TTA-C 1455
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L1 SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E2 bind for HPV19, 25, 14d, 5, 47, 12, 8

-> <-
most-likely ACA............... ACCGTAAGCGGT...ACAAAAACAGCTTCTTCAAGAGTATCCACCAGAGGTACAA 1519
HPV19 . sapmmme———- TATA------C-G--C----G------A--T- 1534
HPV25 TR A-men. oo T---C--CC--A----T--T--G--A-T-- 1534
HPV20 G-G............. A----... T-TA AGT----T--T--G--CGTC- 1531
HPV21 =-T-A----. ---=-G---CT - G-----T------ A-TT- 1537
HPV14d R R T---GA-T--G-G-----T--AG----TT- 1537
HPVS R a S G---TG----AT-A--GG--T-AT-----A---- 1531
HPV36 o= T---TG----ATC---GG-T--------- A--C- 1531
HPV47 sammmm——— A--C---AC--G-GG----T------ A---- 1525
HPV12 ~===-T-A----ACA------ T--T-AAGC-AT---AGT----TA--G--G--C- 1534
HPV8 G- AT == T-TATA---...--G-GC---GT---G--C---- 1525
HPV24 -AAAC-TCT......-A------- T ..-AG--G--C- 1522
HPV15 ..CG-CCC--AAC-...-TT---T-C...---GT--A---T--T...-A--—---T- 1507
HPV17 .-GGCCC--A......--T-TTCGGA-C---GT--A---GC--...-AG----TT- 1507
HPV37 .-GACCT--A.....-TTGTTCG-T-G---GT--A---G--T...-A-------- 1507
HPV9 CGAAA-C-TCC-...-TT------ -G TT-A-AC---T...-A-AA-G-T- 1507
HPV22 G--AGGGCC... AGTGCC-GG--C--T......GTG---CGTT--G--A-GC-GAA-A-GT-T-A-AC-GT-- 1510
HPV23 GT-..e CGGTCCG-T......-- C---CGGC--G-AA-TC--AA-GTG----A-AC-GTC- 1498
HPV38 ....CGAAC-C-T-C-...GTC---CGGC-G-TAGT----AA---TT---A-TC-GT-- 1513
HPV49 G-TTCT--A-TG...T-T---T-CT--G--G-T----CT-----AC-G----TT- 1510
HPV4 GGTTCTCTAAAACGTAAA-GAA---TA.....-GTTCTT-TCA-G-ACA--CTAATA---AAC-TTC-G-C- 1528
HPV65 GG-ACACT.....TAAA-GAAA-C-TAC-...-TT--TT-TCAAG--C---CTAGTATT-AAC-TTC-G-C- 1525
HPV48 GGTAA........... ACGA-CT--A.......--G-CTATA-AG--G--G--TCTAGT------ TC----- 1522
HPV50 --TG-TTACA--GT-G-T-C---T---...-A-CCA-AC- 1528
HPV60 ...G-T-GT-GTTT-GTAA-G-AGAA---A...-A-AC-GTG- 1507
most-likely AACGAAAACGAAAA 1539
HPV19 1554
HPV25 1554
HPV20 1551
HPV21 1557
HPV14d - C--G.....--T--G 1557
HPV5 1551
HPV36 1551
HPV47 1545
HPV12 1554
HPV8 1545
HPV24 1539
HPV15 1524
HPV17 w=e-Coeee-Toin 1524
HPV37 -G--T-----G......... 1524
HPV9 -GA---GG--......... -CC--- 1524
HPV22 e GGAA.-CTTA..CCTCT--- 1533
HPV23 --A-G---AA-GTGCA..ATTG--- 1521
HPV38 ----C---A-G-CC......C-G--- 1533
HPV49 e G........ -G--G- 1527
HPV4 e GTCTCT...G------ 1551
HPV6S e GTCTATTAAAC-G--G 1551
HPV48 -G--T-GGA--GT-......-G---G 1542
HPV50 -GA------- T-CC......-G---- 1548
HPV60 ----T---A---CT......------ 1527
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SuperE.con ATGACAGGCCTTCA 14
HPV41 s 14
SuperE.con GTATTTATTTTTAGCGATGATGGCACTCACATTGTCTATCCTACTAGCACAACAGCCACCACCCCACTCGTGC 87
HPV41 87
SuperE.con CTGCACAGCCCAGCGATGTGCCCTACATTGTTGTTGACTTGTATAGTGGAAGTATGGATTATGATATACATCC 160
HPV41 160
Unclass.con ATGTCATATATAGGGGCTATAATGGGACGGACTATTATCTACA 43
MnPV 43
SuperC.con ATGGCGTT?TGGCA?C??gG?CA 18
GroupCl.con ATGGCGTTGTGGCAACAAGGCCA 23
BPVLI e 23
BPV2 e 23
L2 end for EEPV <-
GroupC2.con ATGGCGTTCTGGCAGCCT?GTCA 22
EEPVY e A---- 23
DPV G---- 23
SuperD.con ATGTCTTTCTGGGTTCCAAATTC 23
BPV4 e 23
SuperE.con TAGCCTGTTGCGCAGGAAACGTAAAAAACGCAA???2?2?2?2?T?TTTTTCAGATGGC?GT?TGGcTtcCtgc?Ca 222
HPV41 ACGTGTT-A C-- A-GC-C 233
COPV e G--T----m-mm-- A-- 23
CRPV e A--G-----GT--A-G-- 23
L2 end for HPVl1a <- \/ 3" sj for HPV1a
GroupE1l.con ATGTATAATGTTTTTCAGATGGCTGT?TGG?T?CC?GC?CA 36
HPVia C---T-A--A--G-- 41
HPV63 --=--=--T---C-T--T--C-- 23
Unclass.con CCCGTCATTGTCCAGACGCAGGCGTAACAGCAGGCATATCTATTTTTCAGATGGCGTACTGGCTGCCTAATAA 116
MnPV 116
SuperC.con a...aaGCT?TA?CT?CCTCCa...AC?CCTGT?A??AAGGTgCTITGC??tGA???CcTAt?T??aaagaaa? 69
L2 end <-
GroupCl.con ?...AAGCTGTATCTCCCTCCA...ACCCCTGTAAGCAAGGTGCT?TGCAGTGAAACCTATGTGCAAAGAAAA 88
BPV1 G... T 90
BPV2 A.. A 90
L2 end for DPV <-
GroupC2.con A...??GCTATACCTGCCTCC?...ACACCTGTGACAAAGGT?CT?TGCTC?GAGCA?TA?ATTA?????2??G 74
EEPV -...AG C... G--G----- T-----A--T----GGCGTAA- 90
DPV -...GC A... T--T-----A-----G--C----ACGTACG- 90
SuperD.con TGCAAAGCTGTACTTGCCACCGCCTACACCTGTCACACAATTTCTTGACACGGATGAGTTTGTCACACGCACT 96
BPV4 96
L2 end <-
SuperE.con gAATAagTTtTAccTtCC?cC?ca????CC?atcac?aagat?ct?agCAc?GAtGAaTAtGT?ac?cG?ACc 281
HPV41 A----GA------T-A--C--T--A...--T--ACAACG--CAT-G-A---A--G-----C--G-GA--C--- 303
copv - A--mmmmee A--A...CAG--C-G---C---G-CT-A-----G----------- CT-CA-A--A 93
CRPV e G--G--T...CAG--TG----A-----A-CT-----G-------- C--T--T--G--A 93
<- L2 end for HPV63
GroupEl.con GAATAAGTT?TA?CTTCCT?CCCA?...CC?ATCAC?A??AT?CT???CA??GATGA?TATGT??C??G?ACC 86
HPVlia = - C--T------ C----G...--C-----T-GA--C--GTC--CT-----A-----AA-CA-A--- 111
HPV63 - T--C------ A----A...--G-----C-AG--T--AAG--GC-----T-----GT-TC-C--- 93
Unclass.con CCAGAAGTTGTACCTGCCCCCG...GCCCCGGTGCAGCGCATACTGTCTACAGATGAATTTACTACACGAACA 186
MnPV 186
SuperC.con ??caTaTTtTATCAtG??GAaACgGAgCGC?TGCT?ACt?taGG?catccatatTa?caagtgactata.... 129
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GroupCl.con AGCAT?TT?TATCATGCAGAAACGGA?CGCCTG?TAACT?TAGGACATCCATA?TACC?AGT??CT?T?.... 146
BPV1I - T--T G C-----A T----C---GT--A-C.... 159

BPV2 YV R — YAV, (RN ¢ R C----A---CA--G-G.... 159

GroupC2.con GA??TATTTTATCA?GGGGA?AC?GAGCGCATGCTCAC????GGG???2?2?2?2?2?TT?T?2?22?22?22??2?27A.... 114
EEPV --CG---------- C-----G--G-----mm-m-= TGTA---CATCCATA--A-GAAATTAAACA-.... 159

DPV --TA T-----A--A CAGT---TCCATCCT--C-CTTGAGGTGAC-.... 159

SuperD.con GACATCTTTTACCACACAAGCACAGACCGACTGCTGTTTGTAGGCCATCCATATTTTGACCTAAAAAAA.... 165
BPV4 165

SuperE.con AatatcTTctatcAtGCtaccagTGA?CGtcT?CT?actGTgGGaCAtCC?tt?TatgA?aTt?ctaat.... 343

HPV41 -G--CT---CTC------G---C---C---T-G--T-----T--------A--T--CA-T---A-----.... 372

CopPV e T--T-mmmmmm- G------ A-mme-T-Tommmmeen G--C--T--T-----A---TA---A.... 162

CRPV -CG----T---T----AT------- C--G--A--C--A--------——- A-AC-----A--ACG-G--.... 162

GroupEl.con AA??TCTTCTA?CA?GC?AC???TGA?CG?CT?CT??T?GT?GGACA?CC??T?T?TGAG?T??CC?GT.... 131
HPV1a --TC------- C--T--A--ATC---A--T--A--GC-G--C-----T--TT-G-T----A-CT--A--.... 180

HPV63 --CA------- T--C--T--CAG---T--A--G--CA-T--G-----C--GC-C-A----G-TA--C--.... 162

Unclass.con GACATATATTACTATGCTAGTAGTGACAGGTTATTAACTGTTGGTAATCCATATTATCCTATA.......... 249
MNPV e, 249

SuperC.con ........?7??7??7ggggacAaaACtgTtCCtAA?GTgTCt?C?AATCAaTataGgGTtTTTa?aaT?caacT 183
GroupCl.con .............. GGGG?CAAAACTGTTCC?AA?GT?TCTGC?AATCA?T?TAG?GT?TTTAAAATACA?CT 195
BPV1 - C-mmmmmmmmeen T--G--C----- A----- G-A---G--A----------- A-- 218

BPV2 e A--mmmmmeee C--A--G-----T-----A-T---A--T----------- G-- 218

GroupC2.con ........2272?22G???2?2??A??AC??T?CC?AA?GT?TC?CC?AATCAATA??G?GT?TTT?G??TC??A?T 148
EEPV TCAGG-TCTGGG-AA--CA-T--A--G--T--A--T--------TC-T--T---C-GA--TT-C- 224

DPV 221

SuperD.con GGAGACACCGTTGTTGTTCCCAAAGTGTCCGGCAGTCAATTTAGGGTTTTCAGGCTAAAATT 227

BPV4

SuperE.con ..??????7????atgacac?gtgattgT?CCtAAaGTtTCtcCaAAtcagTacaGaGt?TTtcG?gT?cgatT 399

HPVA41 437

copv .GAAGAACGTTC---AGAG--T--A--T--crer-AcemeToeeae-C-G--A--C--CT-G-T-C- 233

CRPV . A-A-G---CA--C----T--A--G C--A A-—A-AA-CAA-C- 224

GroupEl.con .....222222?AT?A?ACT?T?ACT?T?CC?AAAGT?TC?CCAAAT?2?2T?TAGAGT?TTT?G?GT??G?TT 173
HPVia A--C-A--G-A-—-A-A--Ac---G--A-c---GCA-T-----T--A-G--GC-T-- 242

HPV63 .. GCAAATG--A-C---A-G---G-G--T-----T--T------CAG-A-----C-~-C-T--TA-A-- 230

Unclass.con ..... CTGGATGGGGATACTGTTACTGTTCCTAAGGTCAGTCCTAATCAATACAGGGTGTTCCGTTGTAAATT 317
MnPV L 317

SuperC.con aCCtGATCCcAAtCAGTTTGC??TaCCtGAtA?g?C?gT?cA?aAcCCaAGtAA?GA??GgcT?GTgTGGgC? 244
GroupCl.con ?CC?GATCCCAATCA?TTTGCA?T?CCTGA?AGGACTGT?CACAA?CCAAG?AA?GAGCG?CTGGT?TGG?C? 254

BPV1 Y A------ C-A-----C------=- T-----C-----T--A-----G-----G---C-A 201
BPV2 Cc--C G T-G-----T G-----T-----C--G-----C-----T---G-T 291
GroupC2.con ?CC?GATCC?AA?CAGTTTGCT?T?CC?GATAA?GCC?T??AT?ACCC?AGTAA?GAAAGG?TAGT?TGGGC? 204
EEPV G--G-----C--C---------C-T--A-----A---A-GT--G----A-----G------ C----C-----T 297
DPV A--T---=-T--T---===-T-A--T-----G---C-TC--A----T-----A------ T----G-----A 294
SuperD.con CCCTGATCCAAATAAGTTTAGCTTTCCTACACAAGATATATACAACCCTGAGAAGCAAAGACTAGTGTGGGCT 300
BPV4 300
SuperE.con tcCagAtCCtAAca??TTTGCaTTTgG?GAtAAG?ca?TtTtTgAtCCaGAaAa?GAaaGacT?GTtITGGgGe 465
HPV41 C---A----C--T-CC--------- T-T------ T-CC-----A-C--T--C--G--GC-T--G--C-----T 510
Ccopv - C------- AT A------ T--T-A T-----A T 306
CRPV C--T--C------- AG----------- T--C---CA-C-A-A---------G--G---C-G--T--G---T-- 297
GroupEl.con T?C?GATCC?AA??GATTTGC?TTTGG?GATAAGG??ATTTTT?A?CCAGAAAC?GA?AGA?TAGTTTGGGG? 231
HPVl1a -G-T-----A--TA------- A----G--mm- CA------ A-T------ A--A---T-mmmmmee C 315
HPV63 -C-A-----T--CC------- C-----A------- AT------ G-C-------- T--G---C---------- T 303
Unclass.con ACCGGACCCTAACCGGTTTGCATTTGGTGAGAAGTCGGTTTACGACCCTGAGAAGCAACGGCTTGCATGGTGT 390
MnPV 390
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SuperC.con GTt?T?GG?GT?CAgGTgTCtaGaGGgCA?CCtcTaGG?GGceactGT?ac?GGgCA??Cc??ttttAAt?CT? 303

GroupCl.con GT?ATAGG?GT?CA?GT?TC??G?GG?CA?CC?CT?GGAGG?AC?GT?ACTGGGCACCCCACTTTTAATGCT? 311
BPV1 GRS e T ¢ o 7.0 .N ¢ 'y Ry U R, Y O —— T 364
BPV2 VNSRRIV, C 364

GroupC2.con GTTGTGGG?GT?CAGGTGTC?AGAGG?CA?CC??T?GGTGG??72?2GT?2?AGG?CATTC?TA??2?AAPACT? 254
EEPV e [y N— T--e-A--A--TT-A----CTCT--TTC---A----G--TCAG--C---C 370

DPV ----=-=-T--C--------A-----G--G--CC-G-----GGAG--AAG---G-----C--CTTC--T---T 367

SuperD.con GTACGTGGAATAGAAATATGTAGAGGACAGCCCTTGGGTGTAGGAGTAACAGGTCACCCAAGCTTTAATAAGT 373
BPV4 373

SuperE.con cTtaGaGG?aTaGAgaT?ggTaGgGG?CAgCC?TAGGtaT?gGtgT?aCaGG?aAcCCt?t?TTtaAtAagT 529

HPV41 A--C-T--G--T---G-TTC------ A-----C-------- T----A-----G------ T-T---mm-m--- 583

COPV T-Amm==-AT---A~Annmmmme G--A--A-mmmen AA----T--G--TC-T--AACA---G-C-GA- 379

CRPV e T--T---G-CAA-C-A--C-----TC----AG-CA----C-----A------ A-C--meeee A- 370

GroupEl.con CT?AGAGG?ATAGA?AT?GGTAG?GG?CA?CC?TTAGGT?T?GG?AT??C?GGC?A?CC??T?TTAAATA?GT 284
HPVl1a --A-----G-----G--A-----A--C--G--T------A-A--A--AA-G---C-C--TC-T------- A-- 388

HPV63 --T-----C-----A--C-----G--T--A--A------G-G--T--TT-A---A-T--AT-A------- G-- 376

Unclass.con ATACGGGGAGTGGAGATAGCTCGTGGCCAACCTCTGGGAATAGGGATTACTGGGCATCCCCTATATAACAGGC 463
MnPV 463

SuperC.con GTaActgCaCA????ACa.........ccceee... 343

GroupCl.con TGCTTGATGCAGAAAATGT?AATAGAAAA......GT?AC??C?CAAACAACA........ccceeeene 353

BPV1 411

BPV2 411

GroupC2.con T??T?GATGC?GAGAATGT?AGTAAAAA?.....GTAA?TGC?CAGGGCAC?........cccveeee 292

EEPV 417

DPV 414

SuperD.con TCAGATCAAAAAGAA........cccvveiene 417

BPV4 e o 417

SuperE.con ttgATGATGCc?GAaAAtCC?a?cAa?tarT......attaata?acATgcaa?t???????2?2????7?2?..27 570

HPV41T e Tmmmmmem CTA---TGG-......--A--C-A-A--AAC-T-ACTGACCAAGGTTCA..... 645

COPV ACA------ TA-----C--A-A---AA--......C--GC-GG-----G-GG-.......ccuenee. GG 428

CRPV e TC--G-----C-CA--G--...... TAC----AC------ GAC.....coeeve. CA 419

GroupEl.con T?GATGATGC?GAAAATCC?A??A??TAT.....A?TAATAC?CATGCAA?TGG?.......cceeee. 323

HPVla A A--mee A-CA-AT---.. 438

HPV63 -T---mm- T-mmee- T-GC-GA--- 426

Unclass.con TAGAGGATGTGGAGAACCCTGGAAAGTAT.....CCATCTGCTCCGGGC.........cccevvunen. 507

MNPV e s 507
SuperC.con ....GATGACaGgAAgCAa?cAGGcaT?GAtgctAAgCAaCAaCAgaTtCTgtTGCTaGG?TG?ACCcCCtGCt 408
GroupCl.con ....GATGACAGGAA?CAAACAGG??TAGATGCTAAGCAACAACAGATTCTGTTGCT?GGCTGTACCCCTGC? 417

BPV1 A CC A T 480

BPV2 G AT G A 480

GroupC2.con ....GATGAC?G?AAGCA?G?AGG?ATGGA????AA?CA?CA?CA??T?CT??TGCT?GGATGCAC?CC?GCT 341
EEPV ceeammmns A-G-----G-G---C-----CGTC--G--A--G--AA-T--AC----A-------- C--A--- 486

DPV creammmn- C-T-----A-C---T-----TACA--A--G--A--GG-G--GA----T-------- T--C--- 483

SuperD.con ...GATGATAGGGTTAATGTATGTATGGACCCCAAGCAAGTTCAGCTTTTTATTGTTGGCTGTGTACCTTGT 486
BPV4 486

SuperE.con ????GAct??AGg?aaAacattGetTTtGAccC?AAaCAaac?CAgaTGtT?aT??T?GG?tgta?aCCtGC? 627

HPV41 coei==-CA---TTG-G------A--------T--G-----A---C--C-G--AG-A--TGC--A------ A 714

COPV AACA---AGC---GTT-----G-G---A-----T-------- T-mmmeee- T--GA-A--G--C-A---A--T 501

CRPV GCAA----AC--AA---G---G--G--C-----C--G---GTG---C----A--GC-T--A--CGTC-----C 492

GroupEl.con ...GAT??TAG?CAAAAT??TGCTTTTGATGCAAAACA?AC?CAAATGTT?CT??T?GGCTGTAC?CC?GC? 378
HPV1a e TCor-Arme=-AC G--A C--CG-Crmmrmrev T-T-T 507
HPV63 oir=AA--Goene-G T A--C T--AA-T---e-A--A-C 495
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Unclass.con .ACGGACAATAGACAAAATGTAGGCCTTGATCCGAAGCAGACTCAGATGTTTATTGTCGGTTGTGTACCTGCA 579
MnPV . 579

SuperC.con ??aGG?GA?TA?TGGACaAcaGC?cGtCCaTGtGTtACIGAL......aGaC?AGAaa?TGGc?CcTG?CCtC 465
GroupCl.con GAAGGGGAATA?TGGAC?ACAGCCCGTCCATGTGTTACTGAT......?G?CTAGAAAATGG?GC?TG?CCTC 477

BPV1 Temmn AL C-T C--C--C---- 547

BPV2 CommmmCmmmmmmm e L A-A T--G--T---- 547

GroupC2.con AT?GGTGAGTA?TGGACAA??GCT?G?CC?TG?GT?AC?GA?......AG?CCAGA??CTGG?TC?TG?CC?C 390
EEPV --Temmme T--mm- CT---A-G--C--C--T--A--T......-- G-----GA----C--C--C--C- 553

DPV B C--mmme- AG---C-T--A--T--A--G--C......-- A-----TG----G--A--T--T- 550

SuperD.con GATGGAGAGCATTGGGATAAGGCACAAGCTTGTGAACCACAA............ GGACCAGGGGATTGCCCAC 547
BPV4 e 547

SuperE.con acaGGtGAacACTGG?c??t?gctagacg?TGtgcAgg??a???????c?a????aac?tgg?gA?TGtCC?c 677

HPV41 -AG-----GT-----GACG-T---GC-ACA----A-AACCCTCCACTGACCAAAGC-GA--ACA-A-----TG 787

COPV TT-mmmmmmmee T-TT-AA-----T-G--CA----AC-G......GT-CACACTGCA--AC-A-----A- 568

CRPV - A--mmmme- G-TCAG--A-AG-AG------- AGG-T......-C-CCAC---AGACC--C-----C- 559

GroupEl.con ?C?GG?GAACACTGG?CAA????2??G?CG?TG??CAGG???A......CA??T??A?CTTGG?GA?TG?CC?? 418
HPVla T-A--T--------- A---GT...A-T--T--CC----GGA-......--AG-GA-A-----G--C--C--CA 571

HPV63 A-T--G--------- T---TAGCTC-A--C--TG----AAC-......--GT-TC-G-----A--T--T--TC 562

Unclass.con CAGGGTGAGCACTGGAGTAGAGCACTTACCTGCAGCAATCAG.....GTGGTTAAGAAGGGTGACTGTCCAC 646
MNPV e 646

SuperC.con CTaT?GAAtTAAAaaacAaaca?ATAGAaGATGGaGAIATGATGGAaAT?GGgTTTGGtGC?GCtaACTT?AA 533
GroupCl.con CT?T?GAATTAAA?AACAA?CACATAGAAGATGG?GA?ATGATGGAAAT?GGGTTTGGTGC?GC??ACTT?AA 539

BPV1 --C-T A-----G G-- T A--CA----C-- 620

BPV2 --T-A-------- G-----A A--C A T--TG----T-- 620

GroupC2.con CTAT?GAA?TAAAA???A????TATAGA?GATGG?GATATGATGGA?AT?GG?TTTGG?GC?GC?AA?TT?AA 444
EEPV ----A---C-----AAC-AACC------ AT T--T--C-----T--A--T--T--C-- 626

DPV -=--T---T-----TTA-GCTT------ G- Ao C--A--A-----G--T--G--C--T-- 623

SuperD.con CTATTGAGCTCAAAAACACAAAAATACAGGATGGTGAAATGTGTGATACAGGGTTTGGTAATATGAATTTTGC 620
BPV4 620

SuperE.con c?aTagAacT?at?aacaCagt?’ATaGAaGATGg?GACATG?ttGA?ATaGG?tTtGG?gc?aTGgALttT?? 738

HPV41 -TC----G--T-AGTC-T--TAC--T--G----CA------ AG---C-----CC-G--AAACT--A-----TC 860

COPV -A-------- G-GA------ ACA----------- A--T---G-A--T-----G-----T--A--------- AA 641

CRPV -C--T-----AG-G-----T--T-----=-=--- G------ TG---A-----C-----G--A-----CCA-AA 632

GroupEl.con ???T??AA?T??T??A??C?GT?AT?GA?GATGGTGA?ATG?T?GA?AT?GGT?T?GG?GCTATGGA?TTTG? 465
HPVl1a GGG-GC--A-GA-AG-GT-T--C--A--A--------C---A-G--T--T---T-T--G--------T----C 644

HPV63 CTA-AG--T-AG-TA-CA-A--T--T--G--------T---T-T--C--A---C-A--T--------C----G 635

Unclass.con CTATTCAGCGGATGTCTGGGATGATTGAGGATGGTGACATGGGGGACATAGGTTATGGCAACTTAGACTTCCG 719
MnPV 719

SuperC.con Aga?tTaAATGCcA??AA?TCAGATCTaCCTcTtGACATT??aAAtga?ATCTG?tTGTAICC?GA?TAC?T? 594
GroupCl.con A??A?T?AATGC?AGTAAATCAGATCTACCTCTTGACATTCAAAATGA?AT?TGC?TGTA?CCAGACTACCTC 603

BPV1 -GA-A-T-----A G--C---T----C--m-mmmmmmm 693
BPV2 -AC-C-A-----C A--A---C----T--mmm oo 693
GroupC2.con AGAGTTAAATGCCACAAAGTCAGATCT?CCT?T?GA?ATTGC?AA????AT?TGTTTGTATCCTGATTA?TTA 506
EEPV C---T-A--T-----A--AGAT--T---------mmooe-- T--- 699
DPV A---C-G--C-----C--CTCC--C----------------- C--- 696
SuperD.con AGCTTTGCAAGCCAGCAAATCAGGAGCCCCTTTGGATATTGTAGACCAAATAGTAAAATACCCTGATTTTCTT 693
BPV4 693
SuperE.con t?CttTgCAg??aaacaaatCaGatGttCC?tT?GAtaTtGta?a?tCtatct GCAAaTATCCaGACTALcT? 803
HPV41 -A-AC-----AG--------- C----CC--A--A-------- GG-T----mmmmmmmmmme- T-----C--G 933
COPV GG-------- CATT-T--G----GA-----AA-T--C--A---A-T---GCA----------------- C--C 714
CRPV AA-A------ GCC-GTTT------ G-----CC-T--GT-A-C-C-G--A---A----G--------------A 705
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GroupEl.con T?CTTT?CA?2?A?ACAA??C?GATG??CCTTT?GAT?TTG??722?2?2C?2??TGCAAATATCC?GATTATAT? 513
HPVia -G----A--GCA-G----GT-T----TC----A--G---TTCAAG-AACA-~------- y c 717
HPV63 T----G=-AGC-A----AG-A---CT----G-=-A-~-CAGGCA-TGTC-----n-c-- Y. N— T 708

Unclass.con AGTGTTGCAGGAAAACAAGTCAGAGGTTCCCCTCGAGGTAGTTGACTCTATCTGTAAGTACCCCGATTATTTA 792
MnPV 792

SuperC.con  AA?ATG?CTGA?GA?GC?GCtGGCAA?AG?ATGTT?TTtTTTGCaaGgAAaGAACAaGT?TATGT?aGaCAcA 657
GroupCl.con AAAATGGCTGA?GA?GCTGCTGG?AA?AG?ATGTTCTT?TTTGCAAG?AAAGAACA?GTGTATGT?AG?CA?A 665

BPV1 G--C T--T--C T G G T--A--C- 766

BPV2 A--T A--C--T C A-mmeeee, A A--G--T- 766

GroupC2.con AAGATGACTGA?GA?GCGGC?GGCAA?AG?ATGTTTTTTTTTGC??GGAA?GAACAAGTTTATGT??G?CACA 568
EEPV e A--A-----T-----C--T TC----A TC-C---- 772

DPV e G--G-----A-----T--C CA----G AA-A---- 769

SuperD.con AAAATGGGTAATGACCCGTATGGAAATTCTATGTTCTTCTATGCTAAAAGAGAACAGATGTATGTCAGGCATT 766
BPV4 766

SuperE.con aaAATG??a?A?GAac??taTGG?gAttctatgTTtTTtTtTGc?cG?aGaGAgcaaaT GTATgc?AGgCAL? 865

HPV41 C-----AT-G-A----TA-----A--CCAC-------- C-A--TG--GC-T--AGCTC------- J R A 1006

COPV e GC-A-T--G-CT-----A---AGATGT TAA-A C C--A---A 787

CRPV - CA-A-A--T-AG-T---G----------- C----A---TA-A-------- G--m-ee-- T--A---T 778

GroupEl.con A?AATG???CA?GAAG???ATGG?AA?TCT?TGTTTTT?TTTGC?CG??G?GA?CAAATGTAT???AGGCA?? 564
HPVla -G----AAC--T----CCT----C--C---A------- T-----A--TC-C--G--------- ACC-----CT 790

HPV63 -A----GGA--G----TAC----T--T---C------- C-----T--CA-A--A--------- TTA-----TG 781

Unclass.con GGAATGTCCAAGGAAACCCACGGCAACTCATGCTTCTTCTATGCTAGGCAGGCGAGATTATACAGCAGGCACT 865
MnPV 865

SuperC.con TcTGGaCccgggGGGG??CIGACAAAGAAG?CCCE?CC....uvvviiiieiiieceie ?a?G? 693

GroupCl.con T?TGGAC??G?GGGGGCTC?GA?AAAGAAGC?CC2A??. i iiieeiieeeiee e A?AGA 697

BPV1 -C-----CA-A--------G--G-- 809

BPV2 809

GroupC2.con T?TGG?C?C???GGGGTAC?GACAAAGAA?T?CC?2CC?..ciiiiiiiiiieeee, GAGGC 600

EEPV -C---T-G-GTG------- C----mm- A-G--T--A 815

DPV -T---A-C-CGT------- T-mmmmmemm C-C--A--Ciiieee e = 812

L3 start for BPV4 ->
SuperD.con TATGGGCTAGAGCAGGGAGAGTAGGAGATGATATTCCTACAGGAGAGTCTGGTAGCCCATATTTCCTACCAGC 839

BPV4 839

SuperE.con T?tT?ac?cg?gc?GG?a?ggt?ggtgaaaA?gag???????2?2?2?22?2?2?2222?2?2222?2??27?27?????2¢c??7a 893

HPV41 -AA-GCAA-AC--G--C-A-A-G-A--CTG-GC-ATTT....cccerviriinne CCCACTTCT-TGT- 1058

COPV -TA-GT-CA-AT-T--C-CACAA---TT-G-ACCAGTCCCCAAAGATACCTATGCAACAAGAGAAGACAATA- 860
CRPV -C--C-GCA-G--A--AGG--ACAAG-----T-T-AAGAGCAGGGCCTACATAAAACGCACACAGATG-AGGG 851
GroupEl.con T?TTTAC?C??G??GG????GT??GTGA?AA?GAG??A ..., ????2?72C??7? 587

HPVla -T-----T-GC-GG--TTCG--GG----T--G---GC-......c.ccvrrirrnrnn GTCC-ACA 836

HPV63 -A-----A-AT-CT--AATT--TA----A--A---AA-.....ooiii GTCCCTA-CAG 830

Unclass.con TCTTTAACCGTGCAGGTGTT?A??22T?22?22?2222222G?222222222°2C22222222222222222°22°2°2772 889
FPV1 G-ACC-...GTACCAGA-ACAGTTCCCAT-GCT......... TCTAGGGAACA 41
MNPV s C-GGG-GAGACTGTGCC-GAGTCATTATA-AAGAAGGGCAAG........... 927

SuperC.con cT??TatcTgAAg???aa??gaGggga?gaaaccct?..... AAAAT?CC?AGTgT?cttTTtggaagtCCc 748
poly-A for BPV1

D> <-
GroupCl.con ?TT?TA??T?AA?AAT??TA?AGG?GA?G??AC?CT?..... AAAATACC?AGTGTGCA?TTTGG?AGTCCC 746
BPV1 T--T--TT-A--G---AA--A-~-G--T-CC--C--T...... 876
BPV2 C--C--CC-C--A-—-GG--G---T--A-AA--T--A 876
GroupC2.con ?TA?T?TCTGAAGCCA??GGG?G?G?7?7?AA??22727.... . AAAATGCCaAGTgTHTtTTigcAgt?CCa 649
EEPV [N oR, H—— AA---T-G-GACC--ACACAG......---- T--A--C-----G-—-G-— 882
RPV C----CC----A--C 24
DPV (o, . N— CC---G-A-ATGG--CTC.........-ememmmmemmmeee C-----AGT-- 876
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SuperD.con CACTGGACGAGGACCCCTG......cccevcvverrvveeennne. CCCTCCTCAGTATATATTGGAAGCCCC 885
BPVA e T 885

SuperE.con ?a?ag??a?t?cta???aag??g???aa????????????...???gc?ac?ga?aatTatttc?t?aCaCC? 928
HPV41 C-T--ACTCCT--GTAG---GT-AGA--TTAAATTCCTTG...CAGCGC--T--T-GG------ A-G-----C 1128
COPV C-T--GA-CAA---ATT-C..ooovrreeiee e seeee e -TC-C-...-----T 891

CRPV AGAG-CA-A-G-C-ACATT....occiiiierierene --A--T--C-----C-G-A-C-----T 897

GroupEl.con ????2?2???2?T???2?C???AG??G???AACC???AA??ACT...?2T?GC?ACA???AATTAT?T?G???C?CC? 618
HPVl1a AAGCCTGTA-TTAA-AGC--AT-CTG----AAG--CA---...T-A--A---ACA------G-A-GCA-A--A 906
HPV63 TGCATATAT-GCTG-TAA--CC-AGC----CCA--AT---...A-T--T---GAT------T-T-TAG-T--C 900
Unclass.con ?7?????2?222?72?72?22?2272..222?2222222?22?22°22°22222272?272?22?22??2?2??C?TAC???G?????CCG 897
FPV1 GATTGAAAAGAACAATAGT ..o G-C---ATG-CCTGC--- 78

MNPV GATGGACAGGCACAGAGCACACTGGCACTAGCTA-A---TCA-GGACT--- 978

SuperC.con AGTGG?ag?tTaGT?TCtAC?GATggtCAa?T?TTtAAtaGgCCITAITGGcTatT?aG?GCtCAGGGCATGA 813
GroupCl.con AGTGG?TC??T?GT?TC?ACTGATAATCAAAT?TTTAA??GGCC?TA?TGGCTATTC?G?GC?CAGGGCATGA 805

BPVLI - C--AC-A--C--A--- -T-----TC----C--C C-T--C 949

BPV2 - A--CT-G--G--C------------—- A-----CA----T--T A-G--T 949

GroupC2.con AGTGGgAGttTaGTtTCTACaGATGG?CAgcT?TTcAATaGaCCtTAtITGGcTatTtaGaGCtCAGGGCATGA 720
EEPV - Commmmmm e A--AT-G--T----------- C-----G---C-T--A---------- 955

RPV e CC-T-------- G-----T-----T 97

DPV A C----A------ C-G--A---—--- A--C-G---------—- A---- 949

SuperD.con AGTGGATCTCTGGTATCCAGTGATCAGCAGATTTATAATAGGCCCTTTTGGATACAAAGGGCACAAGGCAGTA 958
BPV4 958

SuperE.con AGtGGCcTCt?TgGT?tCtactGAtg??CAa?TgTTTAAcaGgcC?TatTGGcT?CAgcgatctCAaGGecagA 994
HPV41 --C-----CC----AG------- GCAG--GC------------- C-T------ G---A----C--G-----T- 1201

COPV e C----T----G---G-GA---C------------- T--C---A-C-----C--G--G---A--- 964

CRPV - A---T----C----GC---TCA--GG-T------C-TG-A C---AA-G AT-- 970

GroupEl.con AGTGG?TCT?T?GT?TC?TCTGATGT?CAA?T?TTTAATAG??C?TA?TGG?T?CA?CG?T?TCAAGG?CAGA 673

HPV1a -----C---A-G--T--A--------C---T-G--------AT-T--C---C-T--G--A-G------C---- 979

HPV63 - A---T-A--G--C-------- G---A-T-------- GC-C--T---T-A--A--T-C------A---- 973

Unclass.con TC?GG?TC??T??T??C??2?TGAT?C??2??CT?TT?AAC?G??CATACTGG???2?2?2?2?272?22?22222?22?2?27A 928
FPV1 --T--C--CG-TA-CA-GAG----A-GAAT--T--T---A-GT-----...cctrrrrn. ACG- 133

MnPV --A--G--AC-AG-GT-ATC----G-TGTA--G--C---C-TC-------- CTTGAGAGGGCACAAGGACAA- 1051
SuperC.con AcAATGG?aTatg?TGGaataat??a?t?ttt?t?ACaGT?GGgGACAACACacG?GG?AccAcacT?..... 869
GroupCl.con ACAATGG?ATTGCATGGAATAATTTATT?TTTTTAAC?GT?GGGGA?AA?ACACG?GG?ACTAA?CTT..... 864
BPVI e A G A--G-----C--T-----T--T-----T---..... 1017

BPV2 G A T--A-----T--C-----G--A-----C---..... 1017

GroupC2.con AtAATGGtaTATGcTGG??taat???ct?tttgt?ACaGTtGG?GACAACACaaG?GG?AcCACACTY..... 778

EEPV e C---mmmmm- CT----CAA--G-----T--T-----T-----T-----A--A------ T-A..... 1023

RPV e T G TC-T--T----——--..... 147

DPV -C------ G-------- AA----ACC--A-----G-----G--A G--C-G------..... 1017

SuperD.con ATAATGGCATGTGCTGGAACAATGAGCTTTTTGTTACAGCTGTTGATAGTACTAGAGGCACTAACTTT..... 1026
BPV4 1026

SuperE.con AcAATGG?aTttg?TGG?gcAAtcAg?t?TTTgTaACagT?Gt?GAtAatACcaGaGGaAC?a??tTa..... 1052

HPV41 e C--ACTG---CA---CG--GCC---------T-G--T--C-C------G-----T-AC--T..... 1269

COPV 1032

CRPV 1038

GroupEl.con A?AATGG?AT?TG?TGGAGAAA??AGTTATTT?T?AC?GT?G??GATAATACCAGAGGAAC?A???T?..... 724
HPVla -T-----C--T--C-------- CC--------A-T--A--T-GA------------m---- A-GTT-A..... 1047

HPV63 -C-----T--C--T-------- TG--------G-A--T--A-CT-----mmmmmmmme C-CGAG..... 1041

Unclass.con ACAATGGCAT??TGTGGAA??A??A?TT?TTCGTGAC?GTGCTGGA?AA?A??2?2G???2?2?2?C?2T?T?..... 972
FPV1 e AT------- CG-AA-C--A-------- A--mmm- T--T-GCA-GAATGT-AT-A-G..... 201

MnPV - TC------- TA-TG-T--G-------- C-------- C--C-CTC-TGGGAC-CA-T-C..... 1119

SuperC.con .......... AccATtActGTacCtacagatGgaaacccatt?aC?gag??????... TATGAtAc?agcAAa 920
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GroupCl.con ... A??2AT?AGTGTAGC??CAGATGGAA?C?CA?T??2CAGAG........ TATGATA???7?AAA 903
BPVI . o] o2y N— (o — C-C--C-AA---.........ememen GCTCA- 1071
BPV2 ... ey ity p— 3 cH— YNTCHE, o ¢y S —— CTGGC-- 1071

GroupC2.con .........ACCATtACgGT?CCtA????tGg??agcc?ttcaC?ga???????.. TATGACAC?AGCcAAa 821

EEPV B G----CATCC--GTCC--AC----T--A.........-======= G------ 1077
RPV e T--A--A-GTGG---AA--AAG-C-C-CCTCACTGAA.. .-------- A-----G 207
DPV e C-----C----ACAA--ATG----T--G--G--G......... -----T--T--T--- 1071
SuperD.con .......... AGTATATCAGTACACACTACTGACCCAGAGGTTAAACCACAAGAAACTTATACAGCCACTAAG 1089
BPV4 1089

E2 bind for HPV41

> <-
SuperE.con .......... actaT?a?tat?????acaa?Ga?a???ct?aa?????????.....tat?a?a?tgca?at 1083
HPV41 ... --C--C-G-G-TCCTG-GGGG--TGCTT--TC-............... ---A-C-A-T-TA-G 1317
COPV - A-AC--AGGGC-AC-A--C-AGC-AG--GAAGGAAAT......---GTTCC-T--TCA 1089
CRPV -G-C-TGTC-CAAAATC---G--GCAAATCA-GAAGACCCAT......GGAA-A-CA-T-C-- 1095
GroupEl.con .......... 2?TAT?A?T?T??2?2?AACAA?GCAA???2CT?2?22?222.......... TAT?2?2A??GC??AT 749
HPVia ... TC---C-G-A-GAAA-----T----GTA--ACA............... ---TCC-AT--TA-- 1095
HPVE3 ... AA---A-A-G-TCTT-----A----CCC--GAGACT............ ---GAT-GC--AG-- 1092
Unclass.con .......... ??2?2AT?AGCA????22?2C??A?G?TG???A?GA??2?2?2?22?22222?22?222TA???2C??2?2?AAA? 992
FPV1 ceeeeenn s AAA--A----GCTTAG-TG-A-G--CTC-G--GAATAATGCCACAGTC--TGA-TGGAA---T 264
MnPV TCC--C----TTGCTA-AC-G-A--AAA-T--T...cocvvrnen --CAC-GCCTC---C 1167

SuperC.con TTtAAtgTaTatCA?AGaCAtgTgGAaGAaTaTAAGCTIGC?TTtaTatT?gAgCT?TGCTCtGTggag?TtA 988
GroupCl.con TT?AA??TATACCATAG?CATATGGAAGAATATAAGCTAGC?TTTATATT?GAGCT?TGCTCTGT?GA?AT?A 966

BPV1 -C--TG A C S — G-A-C- 1144

BPV2 ~T-CC G YN [N R T-G-T- 1144

GroupC2.con TTTAATGTtTaTCAaAGaCAIGT?GAaGAaTaTAAGCTTGC?TTtgTatTicAgCTITGCTC?GT??2??CT?A 886
EEPV e § g R, | C T--CACT-A- 1150

RPV e G----C--A--G T 264

DPV A G--G--T A--CA-TC-CG-A--A---A--GGAG-T- 1144

L3 end for BPV4 <-
SuperD.con TTTAAGCACTA??T?AGACATGT?GAAGAATGGGA??TGTC?TTA?TT?TGCA?CT?TG?AT?GT??A?CTAA 1146

BPV3 -TT-A-----—- A--mmmmeee AG----C---G--C----A--G--T--A--GG-C---- 64

BPV4 CC-C G TT----T---A--A----G--T--C--T--CA-T---- 1162

SuperE.con Ttta?tga?TatctaaG?CAtgt?GAgGAaTaTgA?cT??cctTtaT?gT?CAGCT?TGtAAgGTaaAgcTaa 1146
HPV41 ---TT---G-T-T----G--CACC-----G-T-C-G--TG------- TC-A-----G---------G-C--T- 1390

COPV -AC-GAACC--C--C--A-----T--A-------- AG-AAG-A-A--T--G-----G--C--A--T-----GT 1162

CRPV ---TC-TCC-------- G-----G-----G-----A--GCAA---G-GC-C-----A-------- C---T--- 1168

GroupEl.con T?TAATGA?T?T????G?CAT???GA?GAAT?TGA??T?TC?TTTATAGTTCAGCTTTGTAA?GTAAA??TAA 802
HPVl1a -T------T-T-CTAA-A---ACT--A----T---TC-T--T-------mmmmmmmmem- A-----GT--- 1168

HPV63 -A------G-A-ACTC-C---GTG--G----A---GT-A--C------------m--mo- G-----AC--- 1165

Unclass.con TAC?A??A?T?T???2?G?CATGT?GA?GA?T?TG???2T??2??2?2?2?AT??2T??2??2CT?2??2?A???T?AACCTTT 1027
FPV1 ---T-CG-G-G-GTCA-G-----A--G--G-A--GCA-ATCTGCA--AG-AAGG--TTGC-GAG-T 330
MnPV ---A-GC-A-A-ACTC-A-----T--A--A-T--AGC-TGAATTT--TT-CCAA--GGTT-AGA-C------- 1240

SuperC.con ct?C??AaACtgT?TCacaTCT?CA?GGa?taATGCCcTCt?T?CTggAAaACTGGGAaATt??cgTGCA?CC 1049
GroupCl.con C?GC?CAAAC??TGTCACATCTGCAAGGACT?ATGCCCTCTGTGCT??AAAA?TGGGAAAT?GG?GTGCA?CC 1028

BPV1 A-T--TG T TG---T A--T---G- 1217
BPV2 T--A---AC G AC----C C--G--—- A 1217
GroupC2.con ?TCC?GA?AC?GTCTC???TCTCCAGGG?T?AATGCC?TC?PATCCTGGAAPACTGGGA?ATTAAC?TGCA?CC 944
EEPV G-A--A--Coe--ACA-----co- ey G, S c R CommenToereAme-G- 1223
DPV Co--T--Go-Toe-TAG---m- O SR o . N— Aceeee-Acee-CoecAee 1217
SuperD.con C?CCAGA??C??TAGCT?AC?T??A?22?ATGgATccacG?ATtaTAGAgA?CTGGAACTTaGGCTTIATICA 1204
BPV3 -A----GG-TT----C--A-TA-TTGC T--A G A- 137
BPV4 T-e--AT-AA----T--C-GC-CAAT---A--GA-A-C YN — 1235
BPV6 3 Y. (S o SR G--A--C-mm 42
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SuperE.con C?CCtGAaAAtcTagCatacaT?CAtAC?ATGgAtCCaac?ATtaT?GA?gatTGGCA?tTa?ctGT?tCtcc 1210

HPV41 ~CrreeGrmeT-Go-Torme-Ac-CrrAcnemene-T-Crme-T-Ac-Corme- T--Go--CA--T- 1463
copPv B o ATA--Temee-Toememees T-AT-oe-T--Goermemen CC--AA--CA-- 1235

CRPV -A--Cerme-Cor-Tome-C-Arme-GCor-C-Crmrm-A-Co-A-TAee-A--GT-A--G--AG- 1241

GroupEl.con C?CC?GAAAAT?TAGC?T??2?T?CATA??ATGGA?CC?A2?ATT?T?GA??22TGGCA??TA?C?GT?TCTCA 850
HPV1a ~T--Crnene-Crer-C-ACA-T----CA=----Co-T-AT---T-A--GGAT----AC--T-T--A--- 1241

HPV63 Ae-Temere-Toe-A-TTT-Goo--AT---T--A-CA--A-C--TTCC----GT--A-A--T--- 1238

Unclass.con CTACTGAGGTGCTAGCATACCTGCATGGGATGGACCCATCTATACTGGATAACTGGAACTTGACTCTGGGACC 1100
MnPV 1313

SuperC.con TCCtaC?TCcTC?aTttTaGAgGAtAC?TAt?GcTat...aTaGAgTCICCTGCaACtAAaTGTGCA??tAAT 1113
TATA box for BPV1

- <-
GroupCl.con TCCT?C?TC?TC?AT?TTAGA?GA?AC?TAT?G?TA?. ATAGAGTCTCCTGCAACTAAATGTGCAAG?AAT 1086
BPV1 <-A-C--A--G--A-----G--C--C---C-C--T... C- 1287
BPV2 - G-T--T--T--T--e-A--T--T---A-G--C... T 1287
GroupC2.con TCC?AC?TCCTC??T??T?GAGGATA??TA??G?T?T...?2T?GA?TC?CCTGC?AC?AA?TGTGCAGATAAT 994
EEPV -T-Gre--GA-TC-T--+---CT--CA-A-A-...C-T--A--Ac-w-To-To-Acmmecmmmecee 1293
DPV -A--A----TG-GT-A------TC--TC-C-T-.. A-A--T--Cor--A--Ar-Gormrmmmemee 1287

SuperD.con gcCaCCgAaTaAT???ataGAgGAtCA?TACAGaTtt...aTtaagTCatTaGC?ACTAgATGCCCc??tAAa 1267

BPV3 TG summmmmmm— A---m--- AC...C-AC-----A-T--A---------—- CC---- 204

BPV4 e G--ATA... ...——-CC T AAA--G 1302

BPV6 --C--A-C----...---=-A----G----G-- - T-----C----A------ TGG---- 109

SuperE.con aCc?cc?act??t?ctcTaGA?GAcca?TAtAGgTac???at??a?TCc?TtGCaaC?AAaTGtCC??ctaa? 1265

HPV41 ---T--C-A-TC-GTA--G--G--T--T--------- ...-ACTG---A------- T-mmmme- CT----G 1533

COPV T--A...T--GG-A--T----T---ACA ...-AA-C--TC----T--T--G--C--TA----T 1302

CRPV T-AG--C-G-GGAA-G-----A-----G--C--A---...C-GC-G---A------- C--mmmm AC-CCCA 1311

GroupEl.con ACC?CCT?C?AAT?CT?TAGA?GA??A?TATAG?TTT??2?2?22??2??TC?TT?GCA?CAAAATGTCC?GA??A? 897
HPVla ---A---A-C---C--C----A--TC-A-----G---TTAGGGTCT--C--G---G---------- A--AC-G 1314

HPV63 ---T---G-A---G--A----G--CA-G-----A-—-.. ATTGAA--A--A---A---------- T--TA-C 1308

Unclass.con CCCCAATGATGGTAGCCTTGCTGATAAGTACAGATTT...ATAGAATCCCTTGCTACAAAATGCCCTGACAAT 1170
MnPV 1383

SuperC.con GTaa?tCCt???gca???GAaGAc...CCtTAtgC?Gg??ttAAGTTTTGG?a??Ta?A??TaAAAGAaAag? 1166
GroupCl.con GT?AT?CC?...?C?AAAGAAGAC...CCTTATGCAGGG?TTAAGTTTTGGA?CATAGA??T?AAAGAAAAGC 1143

BPV1 --A--T--T...G-A T A------ TC-T--------- 1354
BPV2 --T--A--A...C-C C G CT-A 1354
GroupC2.con GTA?C?CC?A?????CCTGA?GA?...CC?TA??CTG?T???AAGTTTTGGGAGGT?AA??TAAAAGA?A??T 1041
EEPV ---A-C--T-TGGGA-----A--T...~-C--TG---G-TTA-------------- G--TC------- A-GG- 1363
DPV ---T-T--C-GCAAG-----G--C...--A--CT---C-CAT A--CT G-AA- 1357
SuperD.con gaaGA?aCT???g?aAaaGAaGAC...CC?TATgcaaA?ta?AaaTTcTGGGAIGTggACCTaACAGAAaggT 1329
BPV3 - TG--GCT-C--CT--G---...--T-------- G--C-C---T--=-=mmmmm= T--mm-- C-A- 274
BPV4 AC---C---CAG-TT--------- ..-C---AA-G-CCTA--G C A-- 1372
BPV6 --G--A---TGCAG---------- o A---T--A--T TA 179
SuperE.con g??cCtcc??a?ac??acacTGAt...CCtTataaagA?tttaa? TTtTGGGAaGTaGAtcT?a??GA?ag?a 1321
HPV41 -ATG-AGATG-T--CTC------ C...~-A--C-----TC----G-------- G--T-----ACGG--TC-T- 1603
COPV ATA-----AA-A--TA--GT----...----T-GC---C-----A---m-ommmm oo T-AA--T-AA- 1372
CRPV -AA-----CA-AGAAA------- C...~-A------ A-C-A---G-----mmmmmme- T-GTCT--G-AGC 1381

TATA box for HPVl1a

> <-

GroupEl.con G?GCC?CC?????C?C??ACTGAT...CCTTA?A???A?T??2??2?TT?TGGGA?GT?GA?CTCA??GA??G?A 938
HPVila -C---T--TGAGC-C-AG------ .o.m===-T-GTC-A-ATAAA--C-----A--C--T----CA--AA-G- 1384
HPV63 -T---C--ACCCA-T-CT------ ...----C-AAG-T-TACGT--T-----T--A--C----GT--GC-A- 1378

Unclass.con GTGGAAGTCACTAAGCCTGAT......CCCTACAAAGGACGGATATTCTGGAACATTGACCTGACTGAAAGAC 1237
MNPV e L 1450

SuperC.con TgTCTtTgGA?tTaGA?CAaTTTCCctTgGGa?Ga?gatT??TagcgcagcAagGggcaggatg?...????? 1224
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GroupCl.con T?TCTTTGGACTTAGA?CAATTTCCCTTGGGAAGAAGATT?TTAGC?CAGCAAGGGGCAGGATGT........ 1204
BPV1 -T T Tom-mr A 1419
BPV2 -G C CommmmTommmmm e 1419
GroupC2.con T?TCT?T?GAT?T?GA?CA?TTTCC??T?GG?CG?C???T?CT??2?G??2?2?2A??G??2?272??22?C...22?277 1072
EEPV -G---C-T---C-T--T--A-----TC-G--A--G-GTT-T--TGC-CAGC-AG-ATTAGGGTG-........ 1428
DPV -A---T-A---T-G--C--G-----CT-A--T--C-TCG-C--ACA-TTTG-CT-TCGTCTAGA-...AGGCT 1427
SuperD.con TT?ctataAatttgaAccag?a?TcCtTgGGTaGaAA?TTITTgTTtCAaATAGGtAaaAaAggt...????7? 1390
BPV3 --T----G-----AG-T---T-T-----A G--C--A A--G---A-C...AGAGG 344
BPV4 --A-C-C---CC C-C---C A C--G G-----C-........ 1437
BPV6 --CT-C---T--G----...ATG-A C-C--T G- 241
SuperE.con TgtC?GA?CAgtTaGAcCAat?TCCacT?GGcaG?AAaT TttTatatCAaAgtggt?Tg?caca?........ 1378
HPV41 --A-A--G--A--G-----GAC---C--T-----G--G-----G-T-----C----A-CA-T--G........ 1668
COPV == A-T--Anmmmmemeeee AC------ G--TC-C---------- TC--G-CAAA-G--TT--GT........ 1437
CRPV -A--T--T---C----T--G-A------T-----A--G--CC--A---------- CC--CA-AGA........ 1446
GroupEl.con TGTC?GA?CA??T?GA?CAATTTCC??TAGG??G?AAATTT?T?TATCAAAGTGG??T??CACA?........ 985
HPVl1a ----C--A--AT-A--C-------- AC----AA-G------ C-A---m-mm-- CA-GA----A........ 1449
HPV63 ----G--G--GC-T--T-------- TT----CC-C------ T-G----mmmmo- TC-TG----G........ 1443
Unclass.con TGACAGCTGATCTGGACCAATTCTCACTTGGACGGAAGTTCCTCTACCAGCACGCGCGAATTTCA........ 1302
MNPV 1515
SuperC.con aaa?ggaaaattticcagtaag????????? 1261
GroupCl.con LG222222A2AA?TTCCAGTAAG........... 1235
BPV1 1464
BPV2 1464
GroupC2.con ?????CT??AAA???2?22?22?22?2?2C2?2CCCT?A???22?22?22A2AAA?GG???72?2T?2222222222°22°2222727 1090
EEPV AGTA--AG---GAGGGTTGCAC-TGT----A-GGTCACCG-A---A--ATTG-T...cccveeeen. 1482
DPV TTTAC--CA---AGACCACTTCA-GTA----G-AAAGCGGT-T---C--CACA-GAGGATAACGGGGACGGTG 1500

E2 bind for BPV4

-> <-
SuperD.con ?A?CAAACGgtCTGCACCGAAAaCGGTCAC?TTTGAaAgt???a???9?aGCcAAAAAGGCGCCA......... 1444
BPV3 A-T G T AGC-GCC-C------------- ... 408
BPV4 ~C-mm C-mmmmmmmmm e A------- A-... 1497
BPV6 -G C C-----T--C 298

E2 bind for COPV
> <-

SuperE.con .c?t?ct?cta?aAaa?c?g?????????c????79?a?t???a?ac???c??ct??????7?????7..2¢? 1402
HPV41 .TCAT-AT-A-AT--GCGG-TG......T-CACGCAGTC-ACTGCC-TTA-TA-CTACAGGCGGCCT...A-T 1731
COPV -C-AGAT--GT----GTACGTTCTACCT-GCACGTTTC-GTC-A--GAAAAG--GTG......c..c.... 1494
CRPV AT-GG-A-A-A--G-C-T-CACCTGCAC-TGTTA-T-T-GTG-A-TCAT-T...oeevirrieirne 1497
GroupEl.con .CGT?CTG?T?C?A???2C???2?.....A?22?222G?2AAA?????2?222?2?27?2?TAC??C???2......GCC 1007
HPVi1a ---A---C-A-T-GTT-CACC......-CAAAGC-C---ACAGTGCGTGTATC---GT-A......... 1506
HPV63 -=-T---T-C-A-AAA-TGTG......-ATTTCA-A---CGTAGATCCTCCAA---TA-TGTG......--- 1503
Unclass.con .AACCGTAAACGGTCCCTTCCTGCTTCCAGAAACGGCGGCGGAACCTCCTCCTCTTCCACC............ 1362
MnPV e e e e 1575
SuperC.con cctgcaaa?a?a??????a?aa?aa??a?aaa?tAaTCCTAA 1289

poly-A for BPV1 ->

GroupCl.con CCTGCAAAA???.....222AAAA??AAA??2TAA 1254
BPV1 -AA--AAA--- 1488

BPV2 AAA----TC---GCT--- 1494
GroupC2.con ?22?2222G?2222222?A2A2G22222G?222?A?TCCTAA 1102
EEPV . AG-AAA......-G-A-AAAGG-GAATT-A 1506

DPV AGAAAAGT-CTTCTGTAC-T-T-CTTTA-TTTAA-T----- 1542
SUPerD.CON  eevveenne. AAGCGTAGGCGgAAaAATGI?TAg 1467

BPV3 432

BPV4 1521

BPV6 322
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SuperE.con aa?cg??g?cg?...????????????cgggctTaa
HPV41 -G--CC-C--G.............. AA-------

COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPV1a
HPV63

Unclass.con
MnPV
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1418
1752
1512
1518

1020
1527
1524

1380
1593
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